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La presente invention concerne le domaine du diagnostic. Plus 
precisement, ('invention concerne une methode pour ['identification moleculaire 
des bacteries du genre Streptococcus et genres apparentes Enterococcus 
Gemella, Abiotrophia et Granulicatella par les techniques de detection et/ou 
d'amplification et sequencage a I'aide de sondes ou d'amorces 
oligonucleotidiques appliquees a des souches de ces genres bacteriens. 

Les bacteries du genre Streptococcus et de quatre genres apparentes : 
Enterococcus, Gemella, Abiotrophia et Granulicatella, sont des bacteries 
cocciformes, gram positif et catalase negative dont on reconnaft actuellement 
plus d'une quarantaine d'especes. Les bacteries du genre Lactococcus, 
precedemment classees parmi les streptocoques comme Streptococcus groupe 
N, n'entrent pas dans le champ de ce brevet du fait de leur rarete en pathologie 
humaine, et du fait qu'elles sont facilement discrimines des streptocoques par 
leur croissance a + 1<rC. Le genre Streptococcus comporte officiellement 55 
especes. Le genre Gemella comporte 6 especes, le genre Abiotrophia comporte 
1 espece, le genre Granulicatella comporte 3 especes, le genre Enterococcus 
comporte 24 especes [www.springer-ny.com/bergeysoutline/main.htm]. Ces 
especes sont facilement et frequemment cultivees a partir de prelevements 
environnementaux, de prelevements cliniques veterinaires et de prelevements 
cliniques humains [Ruoff Kl. (1999) in Manuel of Clinical Microbiology, pp. 283- 
296, ASM press]. Chez I'homme, differentes especes du genre Streptococcus 
sont responsables defections communautaires eventuellement severes du fait 
du caractere invasif des streptocoques considers ou du fait de la production de 
toxines et de manifestations cliniques eventuellement graves a distance du foyer 
•nfectieux. Par exemple, Streptococcus pyogenes (Streptocoque groupe A) est 
responsable d'angines et de syndromes post-streptococciques incluant le 
rhumatisme articulaire aigu au cours duquel la destruction des valves cardiaques 
par un processus inflammatoire est responsable d'une valvulopathie 
eventuellement mortelle. Egalement, plusieurs especes du genre Streptococcus 
en particulier les Streptocoques du groupe A, du groupe C, et du groupe G sont 



responsables d'infections invasives mortelles en patticulier de myosite c'est-a- 
dire de destruction des tissus cutanes et sous cutanes et du tissu musculaire 
comme cela a ete decrit depuis quelques annees. Egalement par exemple 
Streptococcus pneumoniae (pneumocoque) est responsable de pneumonie, de 
meningite et de septicemie. Par ailleurs, les bacteries des genres Streptococcus, 
Enterococcus, Gemella, Abiotrophia, et Granulicatella sont responsables 
d'endocardites c'est-a-dire d'infection des valves cardiaques chez rhomme, 
lesquelles constituent des maladies infectieuses mortelles [Casalta JP et al. 
Journal Clinical Microbiology, 2002, 40: 1845-1847]. Egalement, certaines 
especes des genres consideres sont responsables d'infections nosocomiales, 
par exemple, les bacteries du genre Streptococcus du groupe A sont 
responsables de bacteriemies qui succedent a des explorations par endoscopie 
digestive. Egalement, les bacteries du genre Enterococcus sont responsables 
d'infections urinaires nosocomiales apres utilisation d'antibio-prophylaxie par des 
antibiotiques de la famille des cephalosporines auxquelles elles sont 
naturellement resistantes. Ces especes bacteriennes posent par ailleurs |e 
probleme de leur resistance croissante aux antibiotiques, resistance a la 
penicilline G de Streptococcus pneumoniae [Garav J. Lancet Infect. Dis. 200| :J 
2: 404-415] et resistance a la vancomycine d'Enterococcus spp. [Gold H.J?. 
Clin. Infect. Dis. 2001, 33 : 210-219 ; Bonten M.J. et al. Lancet Infect. Dis. 2001, 
1 : 314-325]. 

Ces differentes especes bacteriennes posent le probleme de leur 
detection dans les prelevements pathologiques chez I'homme et de leur 
identification lorsqu'elles ont ete isolees a partir desdits prelevements. Les 
methodes conventionnelles de detection reposent en effet sur la mise en 
evidence de bacteries cocciformes gram positif, a I'examen direct du produit 
pathologique. II est cependant connu que cette detection microscopique des 
bacteries du genre Streptococcus et de genres apparentes dans les 
prelevements cliniques a un seuii de sensibilite de 10 4 CFU/ml. II est done tout a 
fait possible qu'un prelevement pathologique chez I'homme ou chez I'animal 
contienne une des especes considerees qui ne soit pas detectee a I'examen 
microscopique direct de ce prelevement pathologique. Par ailleurs, bien que leur 
structure soit celle de bacteries Gram - positif, elles peuvent apparaTtre 



faussement Gram-negatif apres coloration de Gram du prelevement 
pathologique et donner lieu a une identification erronee ou a une impasse 
^identification. Ceci est particulierement frequent pour les bacteries du genre 
Gemella. Chez I'homme, c'est en particulier le cas iors de I'examen 
anatomopathologique et bacteriologique des valves cardiaques dans le cas 
d'une endocardite. 

Lorsque qu'une bacterie d'une espece des genres considers est isolee 
au laboratoire, les methodes conventionnelles ddentification phenotypique sont 
les plus couramment utilisees pour Identification des bacteries des especes du 
genre Streptococcus et des genres apparentes et plusieurs trousses 
ddentrfication ainsi que des automates ont ete developpes pour aider a 
identification phenotypique des bacteries du genre Streptococcus et des genres 
apparentes. Sur ce plan, le degre ddentification en pratique courante est 
vanable. En particulier, un des tests utilises pour Identification des 
Streptocoques et des bacteries des genres apparentes est I'observation d'une 
react.on hemolytique, c'est-a-dire la destruction par la bacterie des hematies 
contenues dans une gelose au sang. Cependant cette reaction d'hemolyse peut 
etre .nhibee par la presence d'oxygene ou par la presence de peroxyde lorsque 
les bacteries Streptocoques sont cultivees en presence de concentration 
•mportante de dioxyde de carbone. II est par ailleurs reconnu qu'il existe un 
certam degre de subjectivite dans I'appreciation de I'hemolyse par les colonies 
de Streptocoques et done une variabilis d'inter operateur qui nuit ensuite a la 
qualrte de Identification de ces bacteries. Pour les streptocoques alpha- 
hemolytiques, un deuxieme test est celui de la sensible a I'optochine qui 
permet de reconnaTtre Streptococcus pneumoniae qui est sensible a ce 
compose. Cependant, des souches de Streptococcus pneumoniae resistant a 
I'optochine ont ete rapportees [Lund E. Acta Patho. Microbiol. Immunol. Scand. 
1959, 47, 308-315]. Un dernier test phenotypique est le serotypage, ce test peut 
etre faussement positif en particulier pour les streptocoques de serogroupe D du 
fa,t d'antigenicite croisee entre les streptocoques du groupe D, Enterococcus et 
Pediococcus. 

Plusieurs systemes moleculaires ont ete developpes pour Identification 
de certams serogroupes ou de certaines especes du genre Streptococcus, en 



particulier les streptocoques du groupes A (Streptococcus pyogenes, 
Streptococcus anginosus, Streptococcus constellatus, Streptococcus 
intermedius) et du groupe B (Streptococcus agalactiae) [Daly J. A. et at. J Clin 
Microbiol. 1991, 29: 80-82; Heelan J.S. et al. Diagn. Microbiol. Infect. Dis. 
1996, 24 : 65-69] de meme que pour Streptococcus pneumoniae [Denys G.A. et 
Carrey R.B. J. Clin. Microbiol. 1992,30 : 2725-2727] par hybridation de sondes 
specif iques ciblant le gene codant I'ARN ribosomal 16S. Egalement, differents 
systemes bases sur I'amplification par PCR de genes codant pour des toxines 
ou des facteurs de virulence ont ete developpes pour la discrimination de 
Streptococcus pneumoniae parmi les Streptocoques cc-hemolytiques [Salo P. et 
al. J. Infect. Dis. 1995, 171 : 479-482; Morrisson K. et al. J. Clin. Microbiol. 
2000, 38, 434-437 ; Kaijalainen T. et al. J. Microbiol. Meth. 2002, 51 : 111-118], 
ainsi que pour la detection de Streptococcus agalactiae [Mawn J.A. et al. J. Clin. 
Pathol. 1993, 46 : 633-636]. Ces differents systemes cependant ne permettent 
1'identification que d'une ou quelques especes du genre Streptococcus. ^ 
Un systeme d'identification de trois especes de streptocoque a ejp 
developpe, base sur I'amplification de I'entretoise 16S-23S [Forsman P. et.af. 
Microbiology, 1997, 143, 3491-3500], mais ('identification n'a ete limitee dans ce 
travail qu'a certaines especes d'interet animal: Streptococcus agalactia^, 
Streptococcus dysgalactiae et Streptococcus uberis. Par ailleurs, il est 
actuellement indispensable de disposer dans les laboratoires de 2 cibles 
moleculaires distinctes pour la detection et Pidentification des streptocoques, 
ceci afin de pallier les risques de contamination moleculaire inherents a 
I'utilisation d'une seule cible. 

Enfin, aucun systeme de detection et d'identification des genres 
apparentes a Streptococcus n'a ete developpe et plus particulierement pour les 
bacteries du genre Enterococcus, Gemeiia, Abiotrophia et Granulicatella. 

Les inventeurs ont demontre selon la presente invention, que le gene 
rpoB constitue un marqueur genetique permettant la detection et I'identification 
specifique de la bacterie de chaque espece du genre Streptococcus et de 4 
genres apparentes : Enteroccocus, Gemeiia, Abiotrophia et Granulicatella. 

Bien que ce gene ait ete precedemment montre comme un outil 
d'identification bacterienne dans differents genres bacteriens, aucune publication 
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ne fait mention de son utilisation pour ('identification des bacteries des genres 
Streptococcus et des quatre genres apparentes et il n'y avait done aucune 
suggestion quant a I'interet de la sequence de ce gene pour {'identification des 
dites bacteries. Au contraire, quelques sequences partielles du gene rpob chez 
quelques especes, disponibles dans GenBank montrait une faible heterogeneite 
faisant douter de I'interet de ce gene comme outil ^identification pour ces 
bacteries. Enfin, les inventeurs ont developpe un outil ^identification de quatre 
genres bacteriens simultanement, obligeant la mise au point d'amorces 
degenerees qui ne pouvaient etre deduites d'aucune des sequences rpob 
determinees pour chaque espece. 

Plus particulierement, la presente invention concerne des sequences 
d'acides nucleiques specifiques du genre ou de chaque espece du genre 
Streptococcus et des genres apparentes dont la sequence nucleotidique est tiree 
du gene rpoB des dites bacteries. 

Selon Lazcano et al. [J. Mol. Evol. (1988) 27:365-376], les ARN 
polymerases sent divisees en deux groupes selon leur origine, run constitue par 
les ARN polymerases virales ARN- ou ADN-dependantes, et ('autre constitue par 
les ARN polymerases ADN-dependantes d'origine eucaryote ou procaryotes 
(archaebacteries et eubacteries). Les ARN polymerases ADN-dependantes 
eubacteriennes sont caracterisees par une constitution multimerique simple et 
conservee notee « core enzyme », representee par «pp>, ou « holoenzyme » 
representee par ocpp'a [Yura and Ishihama, Ann. Rev. Genet. (1979) 13 :59-97]. 

De nombreux travaux ont mis en evidence le role fonctionnel, au sein du 
complexe enzymatique multimerique, de la sous-unite p de I'ARN polymerase 
eubacterienne. Les ARN polymerases archaebacterienne et eucaryote 
presenter, pour leur part, une structure plus complexe pouvant atteindre une 
dizaine, voire une trentaine de sous-unites [Puhlet et al. Proc . Natl. Acad Sci 
USA (1989) 86 :4569-4573]. 

Les genes qui codent les differentes sous-unites cepp'o de I'ARN 
polymerase ADN-dependante chez les eubacteries, respectivement les genes 
rpoA, rpoB, rpoC et rpoD, sont classes en differents groupes comprenant les 
genes codant pour des protefnes constitutes des sous-unites ribosomiques ou 
pour des enzymes impliques dans la replication et la reparation du genome 
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. [Yura and Yshihma, Ann. Rev. Genet. (1979) 13:59-97]. Certains auteurs ont 
montre que les sequences des genes rpoB et rpoC pouvaient etre utilisees afin 
de construire des arbres phylogenetiques [Rowland et al. Biochem. Soc. Trans. 
(1992) 21 :40S] permettant de separer les differents embranchements et sous- 
5 embranchements parmi les regnes du vivant. 

Avant d'exposer plus en detail Invention, differents termes, utilises dans 
la description et les revendications, sont definis ci-apres : 

- Par «acide nucleique extrait de bacteries » on entend soit I'acide 
nucleique total, soit I'ADN genomique, soit les ARN messagers, soit encore 

io I'ADN obtenu a partir de la transcription inverse des ARN messagers. 

- Un « fragment nucleotidique » ou un « oligonucleotide » sont deux termes 
synonymes designant un enchatnement de motifs nucleotidiques 
caracterise par une sequence informationnelle des acides nucleiqu|s 
naturels (ou eventuellement modifies) et susceptibles de s'hybrider, 
comme les acides nucleiques naturels,. avec un fragment nucleotidiqujs 
complementaire ou sensiblement complementaire, dans des conditions 
predeterminees de stringence stricte. L'enchainement peut contenir des 
motifs nucleotidiques de structure differente de celle des acides nucleiques 
naturels. Un fragment nucleotidique (ou oligonucleotide) peut contenir par 

20 exemple jusqu'a 100 motifs nucleotidiques. II contient generalement/au 

moins 10, et en particulier au moins 12 motifs nucleotidiques et peut etre 
obtenu a partir d'une molecule d'acide nucleique naturelle et/ou par 
recombinaison genetique et/ou par synthese chimique. 
- Un motif nucleotidique est derive d'un monomere qui peut etre un 
25 nucleotide naturel d'acide nucleique dont les elements constitutifs sont un 

sucre, un. groupement phosphate et une base azotee choisie parmi 
I'adenine (A), la guanine (G), I'uracile (U), la cytosine (C), la thymine (T) ; 
ou bien le monomere est un nucleotide modifie dans I'un au moins des 
trois elements constitutifs precedents ; a titre d'exemple, la modification 
30 peut intervenir soit au niveau des bases, avec des bases modifiees telles 

que I'inosine, qui peut s'hydrider avec toute base A, T, U, C ou G, la 
methyl-5-desoxycytidine, la desoxyuridine, la dimethylamino-5- 
desoxyuridine ou toute autre base modefiee capable d'hybridation, soit au 
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niveau du sucre, par exemple le ermplacement d'ua moins un 
desoxyribose par un polyamide [Nielsen PE et al., Science (1991) 
254:1497-1500], soft encore au niveau du groupement phosphate, par 
exemple par remplacement par des esters choisis notamment parmi les 
diphosphates, les alkylphosphonates et les phosphorothioates. 
- Par « hybridation », on entend le processus au cours duquel, dans des 
conditions appropriees, deux fragments nucleotidiques ayant des 
sequences suffisamment complementaires sont susceptibles de s'associer 
par des liaisons hydrogene stables et specifiques, pour former un double 
brin. Les conditions d'hybridation sont determines par la « stringence », 
c'est a dire la rigueur des conditions operators. L'hybridation est d'autani 
plus specifique qu'elle est effectuee a plus forte stringence. La stringence 
est fonction notamment de la composition en bases d'un duplex 
sonde/cible, ainsi que par le degre de mesappariement entre deux acides 
nucleiques. La stringence peut egalement etre fonction des parametres de 
la reaction d'hybridation, tels que la concentration et le type d'especes 
ioniques presentes dans la solution d'hybridation, la nature et la 
concentration d'agents denaturants et/ou la temperature d'hybridation. La 
stringence des conditions dans lesquelles une reaction d 'hybridation doit 
etre realisee depend notamment des sondes utilisees. Toutes ces donnees 
sont bien connues et les conditions appropriees peuvent eventuellement 
etre determinees dans chaque cas par des experiences de routine. En 
general, selon la longueur des sondes utilisees, la temperature pour la 
reaction d'hybridation est comprise entre environ 20 et 65°C, en particulier 
entre 35 et 65°C dans une solution saline a une concentration d'environ 
0,8 a 1 M. 

Une « sonde » est un fragment nucleotidique possedant une specificite 
d'hybridation dans des conditions determinees pour former un complexe 
d 'hybridation avec un acide nucleique ayant, dans le cas present, une 
sequence nucleotidique comprise soit dans un ARN messager, soit dans 
un ADN obtenu par transcription inverse dudit ARN messager, produit de 
transcription ; une sonde peut etre utilisee a des fins de diagnostic 
(notamment sondes de capture ou de detection) ou a des fins de therapie, 



- Une « sonde de capture » est une sonde immobilisee ou immobilisable sur 
un support solide par tout moyen approprie, par exemple par covalence, 
par adsorption, ou par synthese directe sur un solide. Des exemples de 
supports comprennent les plaques de microtitration et les puces a ADN. 

5 - Une « sonde de detection » est une sonde marquee au moyen d'un agent 
marqueur choisi par exemple parmi les isotopes radioactifs, les enzymes, 
en particulier les enzymes susceptibles d'agir sur un substrat chromogene, 
fluorigene ou luminescent (notamment une peroxydase ou une 
phosphatase alcaline), les composes chimiques chromophores, les 

10 composes chromogenes, fluorigenes ou luminescents, les analogues des 

bases nucleotidiques et les ligands tels que la biotine. 

- Une « sonde d'espece » est une sonde permettant I'identification 
specifique de I'espece d'une bacterie. ;% 

- Une « sonde de genre » est une sonde permettant I'identification 
15 specifique du genre d'une bacterie. g 

- Une « amorce » est une sonde comprenant par exemple 10 a 100 motjfs 
nucleotidiques et possedant une specificite d'hybridation dans des 
conditions determinees pour les reactions d'amplification enzymatique. ^ 

- Par « reaction d'amplification » on entend une reaction de polymerisatipn 
20 enzymatique, par exemple dans une technique d'amplification telle que la 

PCR, initiee par des oligonucleotides amorces et utilisant une ADN 
polymerase. 

- Par « reaction de sequencage », on entend I'obtention de la sequence d'un 
fragment d'acide nucleique ou d'un gene complet par un procede de 

25 polymerisation abortive a partir d'amorces oligonucleotidiques et utilisant 

lesdits didesoxynucleotides (Sanger F, Coulson AR (1975), J.Mol.Biol. 94 : 
441) ou hybridations multiples avec des sondes multiples fixees sur 
support solide telles qu'utilisees dans les puces ADN par exemple. 
. Les inventeurs ont determine les sequences completes des genes rpoB 
30 de deux especes de bacteries du genre Streptococcus: Streptococcus 
anginosus et Streptococcus equinus, d'Abiotrophia defectiva, et une tres large 
portion du gene pour Streptococcus mutans et Enterococcus faecalis. Ces 
especes ont ete choisies par les inventeurs comme representant les principaux 
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groupes genetiques determines sur la base de I'etude du gene 16S dans les 
bacteries du genre Streptococcus et genres apparentes, encadrant I'ensemble 
des especes actuellement decrites dans ce genre, de sorte que I'alignement des 
sequences rpoB obtenues chez ces especes puisse encadrer 
vraisemblablement I'ensemble des sequences rpoB de toutes les especes de 
ces genres bacteriens plus precisement, II s'agit done des especes 
phylogenetiquement les plus divergentes parml I'ensemble des especes 
actuellement decrites dans ce genre, de sorte que I'alignement des sequences 
rpob obtenu chez ces especes puisse encadrer phylogenetiquement 
vraisemblablement I'ensemble des sequences rpob de toutes les especes de ce 
genre bacterien. 

A partir de ces sequences completes ou quasi completes et apres de 
nombreuses tentatives infructueuses tel que rapporte dans les exemples 1 et 2 
ci-apres, les inventeurs ont mis en evidence les sequences consensus et 
15 specifiques SEQ.ID. n° 6 et 7 suivantes : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', et 

- SEQ ID N°7: 5'-TGNARTTTRTCATCAACCATGTG-3', 
dans lesquelles : 

- N represente I'inosine ou I'un des 4 nucleotides A, T, C ou G, 
20 - R represente A ou G, 

- M represente A ou C, et 

- Y represente C ou T, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

Les inventeurs ont determine lesdites sequences SEQ.ID.n°6 et 7 comme 
25 etant non seulement consensuses entre toutes les bacteries du genre 
Streptococcus et desdits 4 genres apparentes mais en outre specifiques de la 
famille des bacteries du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. 

A la position correspondant a un nucleotide N, Y, M ou R dans les 
sequences SEQ.ID. n°6 et 7 on trouve des nucleotides variables dans les 
o sequences cibles complementaires en fonction de I'espece de la bacterie 
consideree, mais tous les autres nucleotides sont consen/es dans toutes les 
especes des bacteries du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. 



Des sequences SEQ.ID n°6 et 7 ainsi definies sont presentes dans les 
genes rpoB de toute bacterie du genre Sreptococcus et desdits 4 genres 
apparentes et specifiques des bacteries du genre Streptococcus et desdits 4 
genres apparentes et peuvent done etre utilisees a titre de sonde de genre pour 
5 detecter toute bacterie du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. 

La presente invention a done pour objet un oligonucleotide qui comprend 
une sequence d'au moins 12, de preference de 18 a 35, motifs nucleotidiques 
consecutifs incluse dans Tune des sequences SEQ.ID. n° 6 et 7 suivantes : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', et 
10 - SEQ ID N°7: 5-TG N ARTTTRTCATCAACCATGTG-3', 

dans lesquelles : 

- N represente I'inosine ou Tun des 4 nucleotides A, T, C ou G, 

- R represente A ou G, 

- M represente A ou C, et 4 
15 - Y represente C ou T, 4? 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

La presente invention a egalement pour objet un melange 
d'oligonucleotides, constitue d'un melange equimolaire de 16 oligonucleotides de 
sequences differentes comprenant chacune au moins 1 8, de preference de 1 8-a 
20 35, de preference encore au moins 20 motifs nucleotidiques consecutifs, inclus 
dans la sequence suivante : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, 
25 - Y represente C ou T, 

- M represente A ou C, et 

- N represente A, T, C ou G, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

La presente invention a egalement pour objet un melange 
30 d'oligonucleotides, constitue d'un melange equimolaire de 4 oligonucleotides de 
sequences differentes comprenant chacune au moins 18, de preference de 18 a 
35, de preference encore au moins 20 motifs nucleotidiques consecutifs, 
incluses dans la sequence suivante : 
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- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', 



dans laquelle : 



- R represente A ou G, 

- Y represente C ou T, 
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- M represente A ou C, et 

- N represente I'inosine, 



et les sequences inverses et sequences complementaires. 

La presente invention a egalement pour objet un melange 
^oligonucleotides, constitue d'un melange equimolaire de 1 6 oligonucleotides de 
sequences differentes comprenant chacune au moins 21, de preference de 21 a 
35, de preference encore au moins 23 motifs nucleotidiques consecutifs, 
incluses dans la sequence suivante : 

- SEQ ID N°7: 5'-TG N ARTTTRTCATCAACCATGTG-3', 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, et 

- N represente A, T, C ou G, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

La presente invention a egalement pour objet un melange 
d'oligonucleotides, constitue d'un melange equimolaire de 4 oligonucleotides de 
sequences differentes comprenant chacune au moins 21, de preference de 21 a 
35, de preference encore au moins 23 motifs nucleotidiques consecutifs, 
incluses dans la sequence suivante : 

- SEQ ID N°7: 5'-TGN ARTTTRTCATCAACCATGTG-3', 
dans laquelle : 



et les sequences inverses et sequences complementaires. 

Lesdits melanges d'oligonucleotides peuvent s'hybrider avec la sequence 
complementaire incluse dans le gene rpoB de toutes les bacteries du genre 
30 Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. 

Pour preparer un dit melange equimolaire d'oligonucleotides selon les 
syntheses d'oligonucleotides connues de I'homme de I'art, il suffit de mettre en 
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- R represente A ou G, et 

- N represente I'inosine, 
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oeuvre un melange equimolaire de 4 ou 2 nucleotides pour les nucleotides 
correspondant a N ou respectivement K, N, R ou Y, a savoir : 

- un melange equimolaire des 4 nucleotides, A, T, C et G pour les 
nucleotides correspondant a N dans lequel N represente A, T, C ou G, et 

- un melange equimolaire des 2 nucleotides T et G pour les nucleotides 

correspondant a K, 

- un melange equimolaire des 2 nucleotides A et C pour les nucleotides 

correspondant a N, 

- un melange equimolaire des 2 nucleotides A et G pour les nucleotides 

correspondant a R, et 

- un melange equimolaire des 2 nucleotides C et T pour un nucleotide 

represente par Y. 

Dans lesdits melanges equimolaires ^oligonucleotides selon I'invention, 
du fait que « N » represente I'inosine qui peut s'hybrider avec toute base ou urj 
melange equimolaire des 4 bases A, T, C, G, les sequences SEQ.ID.n 0 6 et % 
peuvent s'hybrider avec la sequence complementaire incluse dans le gene rpoB 
de toutes les bacteries du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. ^ 
En outre, ces sequences consensus SEQ.ID. n° 6 et SED ID n° ,J 
encadrent des sequences hyper variables dont la sequence est specifique pour 
chaque espece de bacterie du genre Streptococcus. Ces sequences encadrees 
par SEQ.ID. n° 6 et 7 peuvent done etre utilisees a titre de sonde d'espece .des 
bacteries du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. 

De plus, les sequences SEQ.ID. n°6 et 7 ont ete determiners comme 
encadrant un fragment du gene rpob comprenant une zone dont la longueur 
variable est d'environ 720 pb et comme constituant la plus courte sequence 
specifique pour chaque espece de la bacterie du genre Streptococcus et desdits 
4 genres apparentes. 

Les inventeurs ont ainsi pu mettre en evidence des sondes d'espece pour 
chacune.des 28 especes de bacterie du genre Streptococcus et desdits 4 genres 
apparentes etudiees correspondant aux sequences SEQ.ID.n 0 8 a 35 decrites a 
I'exemple 2 ci-apres, encadrees par les sequences consensus SEQ.ID.n 0 6 et 7. 

Un autre objet de la presente invention est un gene ou fragment de gene 
rpob d'une bacterie du genre streptococcus ou d'un desdits 4 genres 
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apparentes, caracterise en ce qu'il comprend une sequence telle que decrite 
dans les sequences SEQ ID n° 8 a 35 decrites a I'exemple 2, les sequences 
inverses et sequences complementaires. 

Un autre objet de la presente invention est la sequence complete du gene 
5 rpoB des bacteries, Streptococcus anginosus, Streptococcus equinus et 
Abiotrophia defective telles que decrites dans les sequences SEQ.ID. n° 1 a 3, 
utiles notamment pour un procede selon linvention. 

Un autre objet de la presente invention est la sequence quasi complete du 
gene rpob des bacteries Streptococcus mutans et Enterococcus faecalis telles 
10 que decrites dans les sequences SEQ.ID n°4 et 5, utiles notamment pour un 
procede selon I'invention. 

Dans les sequences SEQ.ID n° 1 a 5 et 8 a 35 decrites dans le listage de 
sequences en fin de description : 

- le nucleotide M represente A ou C, 
15 " 'e nucleotide K represente T ou G, 

- le nucleotide R represente A ou G, 

- le nucleotide W represente A ou T, 

- le nucleotide Y represente C ou T, 

- le nucleotide N represente A, T, C, G ou I 

Les sequences consensus SEQ.ID.n* 6 et 7 mises en evidence selon la 
presente invention, peuvent etre utilisees a titre d'amorce d'amplification ou de 
react.cn de sequencage dans des precedes de detection de bacterie du genre 
Streptococcus et desdits 4 genres apparentes par identification moleculaire. 

Les sequences SEQ.ID.n" 6 et 7 permettent dont non seulement de 
preparer des sondes de genre des bacteries du genre Streptococcus et desdits 4 
genres apparentes mais aussi de detecter et identifier I'espece de ladite bacterie 
par amplification et sequencage en utilisant lesdites sequences comme 
amorces. 

La sequence complete du gene rpoB peut etre utilisee pour identifier la 
bacterie pas seulement par I'etude de sa sequence primaire, mais aussi, par 
I'etude des structures secondaire et tertiaire de TARN messager provenant de la 
transcription de la sequence complete d'ADN. 
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Un autre objet de la presente invention est un oligonucleotide choisi parmi 
les oligonucleotides ayant une sequence consistant dans les sequences 
SEQ.!D.n°6 a 35 et parmi les oligonucleotides .de sequences inverses ou 
complementaires tels que definis ci-dessus. 

Les oligonucleotides, fragments de gene et genes objets de la presente 
invention, ont ete decrits comme comportant des sequences d'ADN, c'est-a-dire 
avec des oligonucleotides A, T, C et G. Toutefois, la presente invention a 
egalement pour objet des oligonucleotides comprenant des sequences d'ARN 
correspondantes, c'est-a-dire dans lesquelles T est remplace par U. 

Les sequences SEQ.I. n°6 a 35 peuvent etre preparees par synthese 
chimique en utilisant les techniques bien connues de I'homme du metier et 
decrites par exemple dans I'article de Itakura K. et al. .[(1984) Annu. Rev. 

Biochem. 53 : 323]. y : 
Une premiere application d'un oligonucleotide selon I'invention est son 
utilisation comme sonde pour la detection, dans un echantillon biologique, de 
bacteries de Tune des especes du genre Streptococcus et desdits 4 genres 
apparentes qui comprend une sequence nucleotidique dans I'une des 
sequences SEQ.ID. n°6 a 35, et leurs sequences inverses ou complementairesv. 

Une sonde comprenant les sequences SEQ.lD.n 0 6 et 7 sera utilisee a 
titre de sonde de genre et une sonde comprenant I'une des sequences SEQ.ID. 
n° 8 a 35 sera utilisee a titre de sonde d'espece. 

Les sondes selon I'invention peuvent etre utilisees, a des fins de 
diagnostic, comme mentionne precedemment, par la determination de la 
formation ou de I'absence de formation d'un complexe d'hybridation entre la 
sonde et un acide nucleique cible dans un echantillon, selon toutes les 
techniques d'hybridation connues et notamment les techniques de depot 
ponctuel sur filtre, ditres « DOT-BLOT » [Maniatis et al. (1982) Molecular 
Cloning, Cold Spring Harbor], les techniques de transfert d'ADN dites 
« SOUTHERN BLOT » [Southern E.M., J. Mol. Biol. (1975) 98:503], les 
techniques de transfert d'ARN dites « NOTHERN BLOT », ou les techniques 
dites « sandwich », en particulier avec une sonde de capture et/ou une sonde de 
detection, lesdites sondes etant capables de s'hybrider avec deux regions 
differentes de I'acide nucleique cible, et I'une au moins desdites sondes 
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(generalement la sonde de detection etant capable de s'hybrider avec une 
region de la cible qui est specifique de I'espece, etant entendu que la sonde de 
capture et la sonde de detection doivent avoir des sequences nucleotidiques au 
moins partieliement differentes. 
> L'acide nucleique a detecter (cible) peut etre de I'ADN ou de I'ARN (le 

premier obtenu apres amplification par PCR). Dans le cas de la detection d'une 
cble de type acide nucleique double brin, il convient de proceder a la 
denaturation de ce dernier avant la mise en ceuvre du precede de detection 
L'ac,de nucleique cible peut etre obtenu par extraction selon les methodes 
connuesdes acides nucleiques d'un echantillon a examiner. La denaturation 
d'un acide nucleique double brin peut etre effectuee par les methodes connues 

de denaturation chimique, physique ou enzymatique, et en particulier par 

chauffage a une temperature appropriee, superieure a 80°C. 

Pour mettre en ceuvre les technique d'hybridation precitees, et en 

part.culier les techniques « sandwich », une sonde de Invention, appelee sonde 

de capture est immobilisee sur un support solide, et une autre sonde de 

Invention, appelee sonde de detection, est marquee avec un agent marqueur. 

Les exemples de support et d'agent marqueur sent tels que definis 

precedemment. 

De maniere avantageuse, une sonde d'espece est immobilisee sur un 
support solide, et une autre sonde d'espece est marquee par un agent 
marqueur. 

Une autre application d'un oligonucleotide de ('invention est son utilisation 
comme amorce nucleotidique comprenant une oligonucleotide monocatenaire 
ches, parnni les oligonucleotides ayant une sequence d'au moins 12 motifs 
nucleotidiques incluses dans Tune des sequences SEQ.ID. n° 6 a 35 qui est 
utilisable dans la synthese d'un acide nucleique en presence d'une polymerase 
par un precede connu en sol, notamment dans des methodes d'amplification 
ut.l.sant une telle synthese en presence d'une polymerase (PCR, RT-PCR etc ) 
En particulier, une amorce de Invention peut etre utilisee pour la transcription 
mverse specifique d'une sequence d'ARN messager de bacterie d'une espece 
du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes pour obtenir une 
sequence d'ADN complementaire correspondante. Une telle transcription inverse 



peut constituer le premier stade de la technique RT-PCR, le stade suivant etant 
('amplification par PCR de I'ADN complementaire obtenu. On peut egalement 
utiliser les amorces de I'invention pour ('amplification specifique par reaction de 
polymerisation en chaine de la sequence totale de I'ADN du gene rpoB d'une 
espece du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. 

Selon un cas particulier ladite amorce comprenant un oligonucleotide de 
I'invention comprend en outre la sequence sens ou anti-sens d'un promoteur 
reconnu par une ARN polymerase (promoteurs T7, T3, SP6 par exemple 
[Studier FW, BA Moffatt (1986) J. Mol. Biol. 189 :113] : de telles amorces sont 
utilisables dans des precedes d'amplification d'acide nucleique faisant intervenir 
une etape de transcription, tels que, par exemple, les techniques NASBA ou 
3SR [Van Gemen B. et al. Abstract MA 1091, 7 th International Conference on 
AIDS (1 991 ) Florence, Italy]. 

Un autre objet de I'invention est une amorce nucleotidique comprenant t^n 
oligonucelotide choisi parmi les oligonucleotides ayant une sequence 
comprenant Tune des sequences . SEQ ID n° 8 a 35 ou une sequence incluse. 
dans SEQ.ID. n° 6 a 35 qui est utilisable pour le sequencage total ou partiel du 
gene rpoB d'une souche quelconque d'une espece du genre Streptococcus eX 
desdits 4 genres apparentes. 

Le sequencage du gene rpoB partiel ou complet chez toute bacterie du 
genre Streptococcus et genres apparentes permet I' identification de toute 
bacterie Streptococcus et desdits 4 genres apparentes par analyse bio 
informatique de cette sequence et la reconnaissance de nouvelles especes de 
bacteries Streptococcus et desdits 4 genres apparentes inconnues. 

De preference, dans une utilisation comme amorce ou pour le 
sequencage des genes rpoB on utilise les sequences SEQ ID n° 6 et SEQ ID n° 
7, dans lesquelles N est I'inosine de preference, les sequences SEQ ID n°6 et 
SEQ.ID. n° 7 

Pius precisement, la presente invention fournit un procede de detection 
par identification d'une bacterie de I'une des especes du genre Streptococcus et 
desdits 4 genres apparentes caracterise en ce qu'on utilise : 

- un gene rpoB complet ou quasi complet de ladite bacterie selon la 
presente invention, ou 
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- tin dit fragment dudit gene rpoB de ladite bacterie selon la presente 
invention, comprenant une sequence nucleotidique choisie parmi Tune 
des sequences SEQ.ID.n° 8 a 35, les sequences inverses et les 
sequences complementaires, ou 

un dit oligonucleotide ou dit melange d'oligonucleotides selon la presente 
invention comprenant une sequence constitute de motifs nucleotidiques 
consecutifs, inclus dans Tune des sequences SEQ.ID.n°6 et 7. 

De preference, dans ledit procede de detection selon Invention, on 
utilise : 

- un dit fragment du gene rpoB de ladite bacterie comprenant une 
sequence choisie parnii Tune des sequences SEQ ID n° 8 a 35, les sequences 
inverses et sequences complementaires, ou 

- au moins un dit melange d'oligonucleotides selon la presente invention, 
dont les sequences consistent dans les sequences SEQ ID n° 6 et 7, et leurs 
sequences inverses et sequences complementaires dans lesquelles N 
represente I'inosine. 

Dans un premier mode de realisation d'un procede de detection selon 
Invention, on cherche a mettre en evidence la presence d'une bacterie du genre 
Streptococcus et desdits 4 genres apparentes et, dans une premiere variante, on 
realise les etapes dans lesquelles : 

1. on met en contact au moins une sonde de genre comprenant un dit 
melange d'oligonucleotides comprenant I'une des sequences SEQ.ID.n 0 6 
et 7, les sequences inverses ou les sequences complementaires selon 
1'invention, avec un echantillon contenant ou susceptible de contenir des 
acides nucleiques d'au moins une telle bacterie du genre Streptococcus 
et desdits 4 genres apparentes, et 

2. on determine la formation ou I'absence de formation d'un complexe 
d'hybridation entre ladite sonde de genre et les acides nucleiques de 
I'echantillon, et on determine la presence d'une dite bacterie du genre 
Streptococcus et desdits 4 genres apparentes s'il y a formation d'un 
complexe d'hybridation. 



Dans une deuxieme variante de realisation d'un procede de detection d'une 
bacterie du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes, on realise les 

etapes dans lesquelles : 

1. On met en contact des amorces d'amplification comprenant desdits 
melanges ^oligonucleotides comprenant une sequence incluse dans 
lesdites sequences SEQ.ID. n° 6 et 7, sequences inverses et 
sequences complementaires selon I'invention, avec un echantillon 
contenant ou susceptibles de contenir des acides nucleiques d'au 
moins une telle bacterie du genre Streptococcus et desdits 4 genres 
apparentes avec : 

- comme amorce 5' : un dit melange ^oligonucleotides comprenant 

une sequence incluse dans la sequence SEQ.ID. n° 6, ou de 
preference consistant dans ladite sequence SEQ ID n° ? 6 
complete, ou une sequence complementaire selon I'invention ; ^ 

- comme amorce 3' : un dit melange d'oligonucleotides comprenant 

une sequence incluse dans la sequence la sequence SEQ.ID.n 0 
7 ou de preference consistant dans ladite sequence SEQ ID n°,7 
complete, ou respectivement une sequence complementaip 
selon I'invention. 

2. On realise une amplification d'acides nucleiques par reaction de 
polymerisation enzymatique et on determine I'apparition ou I'absence 
d'un produit d'amplification, et on determine ainsi la presence de ladite 
bacterie dans I'echantillon si un produit d'amplification est apparu. 
Dans un deuxieme mode de realisation du procede de detection d'une 
bacterie selon I'invention, on cherche a detecter specifiquement une espece 
donnee d'une bacterie du genre Streptococcus choisie parmi les especes 
Streptococcus mutans, Streptococcus oralis, Streptococcus pneumoniae, 
Streptococcus pyogenes, Streptococcus salivarius, Streptococcus sanguinis, 
Streptococcus suis, Streptococcus acidominimus, Streptococcus agalactiae, 
Streptococcus anginosus, Streptococcus consteilatus, Streptococcus difficilis, 
Streptococcus dysgalactiae, Streptococcus equi, Streptococcus equinus, 
Streptococcus intermedius, Streptococcus mitis, Streptococcus bovis, 
Granulicatella adjacens, Abiotrophia defectiva, Enterococcus avium, 
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Enterococcus casselliflavus, Enterococcus faecalis, Enterococcus faecium 
Enterococcus gatlinarum, Enterococcus sacharolyticus, Gems/la haemofysans et 
Gemella morbillorum. 

Comme cela a ete precedemment expose en introduction, les genres 
Streptococcus, Enterococcus, Granulicatella, Abiotrophia, et Gemella 
competent plus d'especes bacteriennes que celles qui ont ete effectivement 
sequences dans ce travail. Toutefois, les especes sequences ont ete choisies 
telles qu'elles encadrent toutes les especes connues dans ces genres bacteriens 
et sont en nombre suffisant pour demontrer I'application de la sequence rpoB a 
I'identification des especes de ces genres. 

Dans une premiere variante de ce deuxieme mode de realisation du 
proc<§de selon Invention, on realise les etapes dans lesquelles : 

1- on met en contact un echantillon contenant ou susceptible de contenir 
des acides nucleiques d'au moins une telle bacterie, avec au moins une sonde 
d'espece consistant dans un dit gene, dit fragment de gene ou dit oligonucleotide 
comprenant une sequence incluse dans I'une des sequences SEQ.ID n° 8 a 35 
de preference un oligonucleotide consistant dans I'une desdites sequences 
SEQ.ID. n° 8 a 35, les sequences inverses et sequences complementaires selon 
I'invention, et 

2- on determine la formation ou ('absence d'un complexe d'hybridation 
entre ladite sonde et les acides nucleiques de I'echantillon, et on determine ainsi 
la presence de ladite bacterie dans I'echantillon s'il y a formation d'un complexe 
d'hybridation. 

Dans une seconde variante de ce dit deuxieme mode de realisation du 
precede selon I'invention dans lequel on cherche a detecter specifiquement une 
espece donnee d'une bacterie du genre Streptococcus et desdits 4 genres 
apparentes choisie parmi les 28 especes citees ci-dessus, le procede comprend 
les etapes dans lesquelles, dans un echantillon contenant ou susceptible de 
contenir des acides nucleiques d'au moins une dite bacterie : 

a) on realise une reaction de sequencage d'un fragment du gene rpoB 
amplifie d'une dite bacterie donnee a I'aide des amorces nucleotides 
consistant dans desdits melanges d'oligonucleotides comprenant des 
sequences incluses dans la sequence SEQ.ID. n° 6 comme amorce 5', 
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et SEQ.ID. n° 7 comme amorce 3', de preference les sequences 
consistent dans lesdites sequences SEQ.ID. n° 6 et 7, et leurs 
sequences complementaires, et 
b) on determine la presence ou I'absence de I'espece donnee de ladite 
bacterie en comparant la sequence dudit fragment obtenu avec la 
sequence du gene complet rpoB de ladite bacterie ou la sequence d'un 
fragment du gene rpoB de ladite bacterie comprenant lesdites 
sequences n° 8 a 35 et sequences complementaires selon I'invention, 
et on determine ainsi la presence de ladite bacterie dans I'echantillon si 
la sequence du fragment obtenue est identique a la sequence connue 
du genre ou du fragment de gene rpoB de ladite bacterie. 

La presente invention a egalement pour objet une trousse de 
diagnostic utile dans un precede selon I'invention comprenant au moins un^dit 
oligonucleotide consistant dans les sequences SEQ.ID. n° 8 a 35 ou un tiit 
oligonucleotide ou melange ^oligonucleotides comprenant une sequence 
incluse dans une des sequences SEQ.ID. n° 6 et 7, et/ou au moins un Jit 
fragment de gene rpoB d'une dite bacterie comprenant les sequences SEQ.jp. 
n° 8 a 35, et les sequences complementaires selon I'invention. 

Un oligonucleotide selon I'invention peut aussi etre utilise a titre de sonde 
de therapie genique pour traiter les infections provoquees par une souche 
appartenant a une espece du genre Streptococcus et desdits 4 genres 
apparentes, ladite sonde comprenant un oligonucleotide tel que defini 
precedemment. Cette sonde de therapie genique, capable de s'hybrider sur 
I'ARN messager et/ou sur I'ADN genomique desdites bacteries, peut bloquer les 
phenomenes de traduction et/ou transcription et/ou de replication. 

Le principe des methodes de therapie genique est connu et repose 
notamment sur Tutilisation d'une sonde correspondant a un brin anti-sens : la 
formation d'un hybride entre la sonde et le brin sens est capable de perturber au 
moins I'une des etapes du decryptage de I'information genetique. Les sondes de 
therapie genique sont done utilisables comme medicaments antibacteriens, 
permettant de lutter contre les infections causees par les bacteries des especes 
du genre Streptococcus et desdits 4 genres apparentes. 
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L'invention sera mieux comprise a I'aide de I'expose ci-apres, divise en 
exemples, qui concement des experiences effectives dans le but de realiser 
I'invention et qui sont donnees a titre purement illustratif. 

La figure 1 represente la visualisation des produits d'amplification par 
coloration au bromure d'ethidium apres electrophorese sur un gel d'agarose 
obtenu a I'exemple 3. 

Exemple 1 . Sequence du gene rpoB de trois especes du genre Streptococcus et 
genre apparente : Abiotrophia defective, Streptococcus anginosus et 
Streptococcus equinus. 

La sequence complete du gene rpoB des bacteries des especes 
Abiotrophia defective, Streptococcus anginosus et Streptococcus equinus a ete 
determine par amplification enzymatique et sequence automatique 
disponible chez les Streptocoques. Le choix de ces especes a ete base sur 
I'analyse de I'arbre 16S qui montre une divergence genetique couvrant 
I'ensemble de I'arbre phylogenetique des streptocoques. 
Strategie et Sequencage : 

Plusieurs sequences partielles de 510 pb de genes rpo-B sont disponibles 
sur GenBank pour les 10 especes de streptocoques suivantes : Streptococcus 
mtermedius, Streptococcus sanguinis, Streptococcus pneumoniae 
Streptococcus parasanguinis, Streptococcus oralis, Streptococcus mitis 
Streptococcus cristalus, Streptococcus constallatus, Streptococcus anginosus et 
Granuhcatella adjacens. [Majewski.J., Zawadzki.P., Pickerill.P., Cohan.F.M. and 
Dowson,C.G. Barriers to genetic exchange between bacterial species: 
Streptococcus pneumoniae transformation.J. Bacterid. 182, 1016-1023 (2000)], 
mais les amorces utilisees par ces auteurs n'amplifient qu'une fraction des 
especes du genre Streptococcus et il n'a done pas ete possible de mener a bien 
notre travail sur la base de ces seules donnees. II a done fallu determiner des 
amorces capables d'amplifier I'ensemble des souches de streptocoques 
enterocoques, Abiotrophia, Gemeila, et Granuiicatella. Ces amorces devaient en 
outre encadrer une region presentant une diversite genetique suffisante pour 
permettre de distinguer deux especes entre elles. Cependant, I'alignement de 
ces sequences partielles publiees a permis de determiner les amorces 



communes suivantes : (la numeration se refere a la sequence complete du 
Streptococcus, pyogenes) 

SEQ ID N° 36 : 5'- AGACGGACCTTCTATGGAAAA -3' (amorce 748F) , 
SEQ ID N° 37 : 5'- GGACACATACGACCATAGTG -3' (amorce 116R), et 

5 SIQ N° 38 : 5'- GTTGTAACCTTCCCAWGTCAT -3' (amorce 830R). 

Ces amorces ont permis de sequencer la partie centrale du gene rpoB de 
714pb pour les cinq esp^ces choisies (Streptococcus equinus, Streptococcus 
mutans, Streptococcus anginosus, Enterococcus faecalis, et Abiotrophia 
defectiva A partir de ce fragment central, le sequengage a ete poursuivi par la 

10 technique dite du genome Walker. 

En dehors de cette zone publiee [Majewski,J., et al. J. Bacteriol. 2002, 
182, 1016-1023], Palignement des deux sequences completes disponibles dans 
GenBank (Streptococcus pneumoniae [GenBank numero d'acces AE008542] et 
Streptococcus pyogenes [GenBank numero d'acces AE006480J ont permis cje 

15 choisir les amorces suivantes : \ % 

- SEQ ID N° 39 : 5'- GTCTTCWTGGGYGATTTCCC -3' (amorce 221 5R), ^ 

- SEQ ID N° 40 : 5'- ACCGTGGIGCWTGGTTRGAAT -3' (amorce 2057R), 1'. 

- SEQ ID N° 41 : 5'- AACCAATTCCGYATYGGTYT -3'(amorce 1 252R), 

- SEQ ID N° 42 : 5'- AG I G GGTTTAAC ATG ATGTC -3'(amorce 371 F) , .] 
20 - SEQ ID N° 43 : 5'- AGIGCCCAAACCTCCATCTC -3'(amorce 730F), et 

- SEQ ID N° 44 : 5'- CTCCAAGTGAACAGATGTGTA -3'(amorce 585R). 

Ces amorces ont permis d'etendre la region sequencee pour certaines des cinq 
souches choisies. De fagon tout k fait inattendue, E. faecalis n'est pas amplifiee 
par ces amorces ; mais on a observe que la zone partielle sequencee presentait 

25 une homologie avec le gene rpoB de Listeria monocytogenes, c'est a dire avec 
une bacterie appartenant a un genre bacterien different ce qui ne pouvait 
absolument pas §tre deduit des dpnnees existantes, on a done choisi des 
amorces dans le gene rpoB de Listeria pour amplifier le gene rpoB de 
Enterococcus faecalis. 

30 - SEQ ID N°45 : 5'- TTACCAAACTTAATTGAGATTCAAAC- 3' (amorce 180F) 

- SEQ ID N°46 : 5*- AGTATTTATGGGTGATTTCCCA- 3' (amorce 41 OF) 

- SEQ ID N°47 : 5'- GGACGTTATAAAATCAACAAAAAATT- 3' (amorce 91 OF) 

- SEQ ID N°48 : 5'- AGTTATAACCATCCCAAGTCATG- 3' (amorce 2430R) 




- SEQ ID N°49 : 5'- TGAAGTTTATCATCAACCATGTG- 3' (amorce 3280R) 

- SEQ ID N°50 : 5'- CCCAAAACGTTGTCCACC- 3' (amorce 3360R) 

Les sequences partielles ainsi obtenues pour les cinq souches choisies 
(Streptococcus equinus, Streptococcus /nutans, Streptococcus anginosus, 
Enterococcus faecalis, Abiotrophia defectiva) ont permis de choisir les amorces 
suivantes : 

- SEQ ID N°51 : 5'- AACCAAGCYCGGTTAGGRAT -3' (amorce 520R) 

- SEQ ID N°52 : 5'- ATGTTGAACCCACTIGGGGTGCCAT -3' (amorce 2881 F) 
pour le sequencage des zones C- et N- terminates par Genome Walker. 

Le sequencage est alors complet, comme en temoignent la determination 
de la region codante, et I'alignement des proteines traduites des sequences 
nucleotidiques avec les deux proteines RpoB publiees de Streptococcus 
pneumoniae et Streptococcus pyogenes. 

Plusieurs amorces consensus potentielles ont fait I'objet d'investigations 
pour obtenir un fragment susceptible de conduire a la sequence complete des 
genes rpoB par elongations successives a partir d'une serie d'amorces 
sp^cifiques. 

Dans chacune des etapes ci-dessus, un grand nombre de tentatives avec 
des amorces theoriquement ou potentiellement appropriees ont echoue avant de 
determiner les amorces rnentionnees ci-dessus pour permettre d'amplifier et de 
sequencer par etapes successives la totalite des genes rpob decrite ci-apres. 

Les reactions de sequencage ont ete realisees en utilisant les reactifs du 
kit ABI Prism dRhodamine Dye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction 
Kit (Perkin Elmer Applied Biosystems) selon les recommandations du fournisseur 
suivant le programme suivant : 30 cycles comprenant une etape de denaturation 
a 94°C pendant 10 sec, une etape d'hybridation de I'amorce a 50°C pendant 10 
sec. et une etape d'extension a 60°C pendant 2 minutes. Les produits de 
sequencage ont ete separes par electrophorese sur un gel de polyacrylamide 
sur un sequenceur 377 DNA Sequencer (Perkin) et analyses pour former des 
sequences consensus par le logicel Sequence Assembler (Applied Biosystems). 

Cette approche nous a permis de determiner la sequence complete du 
gene rpoB chez deux especes du genre Streptococcus et chez Abiotrophia 
defectiva : 



SEQ.ID. n°1 : Sequence du gene rpoBde Streptococcus anginosus. Cette 
sequence m.esure 4.495 paires de bases , possede un contenu en cytosine plus 
guanosine de 41 % et est deposee dans GenBank sous le numero d'accession 
AF 535183: 

5 5-TCATACTTTTAGAGTCAGATTTAGCTGCTCTTTTTGTGCCTGTTTTGGGATTTTTGTCGTTTGT 
CATCAAAATTAAAGATTCTGAAAATTACTCAAAAAGGATAAATGAAAATTGCTACTCTATTCCA 
TTAATAGAGAATGTAGAAAGAAGAAGGAGTAAAAAACTTGGCAGGACATGAAGTTCAATACGGG 
AAACACCGTACTCGTCGTAGTTTTTCAAGAATCAAGGAAGTTCTTGATTTACCAAATTTGATTG 
AAATCCAGAGGATTCGTTCAAAGATTTTCTTGACCATGGTTTGAAAGAAGTATTTGAAGATGTA 

10 CTTCCTATCTCAAACTTTACAGATACAATGGAGCTAGAGTTTGTTGGTTATGAAATTAAAGGAT 
CTAAATACACTTTAGAAGAAGCACGTATCCATGATGCCAGCTATTCTGCACCTATTTTTGTGAC 
TTTCCGTTTGATTAATAAAGAAACTGGTGAAATCAAAACCCAAGAAGTGTTCTTTGGCGATTTC 
C CAATC ATGACAGAAATGGGAAC TTTC ATTATCAATGGTGGTGAGCGGATTATCGTATCTC AGC 
TCGTTCGTTCTCCAGGTGTTTACTTCAACGATAAAGTAGACAAAAATGGTAAAGTTGGTTATGG 

15 TTCAACTGTCATTCCTAACCGTGGAGCTTGGTTAGAGCTGGAAACAGACTCAAAAGATATTGCT 
TATACTCGGATTGACCGTACTCGTAAGATTCCGTTTACGACACTTGTTCGTGCGCTTGGTTTTT 
CTGGCGATGATGAAATCTTTGACATTTTCGGCGACAGCGATCTCGTTCGCAACACGATTGAAAA 
GGATATTCATAAAAATCCAATGGATTCACGTACGGATGAAGCGCTTAAAGAAATCTATGAACGT 
CTTCGTCCAGGTGAGCCTAAAACAGCTGATAGTTCACGTAGTCTATTGGTCGCTCGTTTCTTTG 

20 ATCCACATCGTTACGACTTGGCGGCAGTTGGTCGTTATAAAATCAATAAAAAATTAAACATTAA 

AACACGTTTGTTAAATCAAACGATTGCAGAGCCTTTGGTAGATCCAGAAACAGGTGAAATCTTG £ 
GTTGAAGCTGGAACGGTTATGACGCGTAGTGTCATTGATAGCATTGCAGAATACTTGGACGGTG 
ATTTGAATAAAATCACTTATATTCCAAATGATGCAGCTGTGTTAACAGAGCCAGTTGTTCTTCA ifi 
AAAATTCAAAGTGGTGGCGCCAACTGATCCAGATCGTGTGGTGACTATTATTGGTAATGCCAAC . ; 

25 CCAGGAGATCGAGTTCATACGATTACGCCAGCAGATATTTTGGCTGAGATGAATTACTTCTTGA % 
ACCTCGCTGAAGGACTTGGTCGTGTGGACGATATTGACCACTTGGGAAATCGTCGGATTCGTGC 
CGTTGGTGAATTGCTTGCTAACCAAGTACGTCTTGGCTTGTCTCGTATGGAGCGAAACGTTCGG "V s 
GAGCGCATGAGTGTGCAAGATAATGAAGTGTTGACACCGCAACAAATCATTAACATCCGCCCAG 
TCACAGCAGCTATCAAAGAATTCTTTGGTTCATCTCAATTGTCTCAATTTATGGACCAACATAA 

30 TCCACTGTCTGAATTGTCTCACAAACGCCGTTTGTCAGCCTTGGGACCTGGTGGTTTGACTCGT x : . 
GATCGTGCTGGATATGAAGTGCGTGACGTGCACTATACCCACTATGGTCGTATGTGTCCGATTG 
AAACGCCTGAAGGACCAAACATCGGTTTGATCAATAACTTGTCTTCTTATGGACACTTGAATAA 
ATATGGCTTTATCCAAACGCCGTATCGTAAAGTGGATCGTGAAACAGGTCTGGTCACCAATGAA 
ATCGTOTGGCTGACAGCGGACGAAGAAGATGAATTTATCGTAGCGCAAGCAAATTCTAAATTAA 

35 CAGAAGATGGTCGTTTTGCAGAAGCGATTGTCATGGGACGTCACCAAGGGAACAACCAAGAATT 
TCCTTCAGATCAAGTAGACTTCATGGATGTATCGCCTAAGCAGGTAGTTGCGGTTGCGACAGCA 
TGTATTCCTTTCCTTGAAAACGACGACTCAAACCGTGCTCTCATGGGTGCCAACATGCAACGTC 
AGGCGGTACCGTTGATTGATCCGCATGCACCATATGTTGGTACTGGTATGGAATACCAAGCAGC 
TCATGACTCTGGTGCGGCGATTATTGCCCAACACGACGGTAAAGTTGTATATTCTGATGCAGCC 

40 AAAGTTGAAGTTCGTCGTGAAGATGGCTCACTTGATGTCTATCATATTACGAAATTCCGCCGTT 
CAAACTCTGGTACTTCTTACAACCAACGTACGCTGGTAAAAGTTGGCGATACAGTTGAAAAAGG 
TGACTTTATCGCAGACGGACCTTCTATGGAAAAAGGTGAAATGGCACTTGGACAAAATCCAATC 
GTTGCTTATATGACATGGGAAGGTTACAACTTTGAAGATGCCGTTATCATGAGTGAGCGTTTAG 
TGAAAGACGATGTTTACACATCTGTTCACTTGGAGGAATTTGAATCAGAAACACGTGATAC AAA STRF 

45 GCTTGGACCTGAAGAAAT CACGCGCGAAATTCCAAACGTCGGTGAAGATGCTTTGAGAGACCTT 
GACGAAACGGGAATTATCCGCATTGGTGCTGAGGTAAAAGAAGGCGACATTCTTGTCGGTAAAG 
TAACACCGAAAGGTGAAAAAGACTTATCTGCTGAAGAACGCCTGCTTCATGCAATTTTCGGTGA 
TAAATCTCGTGAAGTACGTGATACTTCCCTTCGTGTACCACATGGTGGTGCAGGGGTTGTCCGT 
GATGTGAAAATCTTTACTCGTGCGAACGGTGATGAATTGCAATCTGGTGTCAACATGTTGGTAC 

50 GTGTTTACATCGCTCAAAAACGGAAAATCCGTGTTGGGGATAAGATGGCTGGACGTCACGGAAA 
CAAAGGGGTTGTTTCCCGCATTGTTCCAGTTGAGGATATGCCGTATCTTCCAGATGGAACACCA 
GTTGATATTATGTTGAACCCACTTGGGGTGCCATCTCGTATGAATATTGGTCAAGTTATGGAGC 
TTCACCTCGGTATGGCTGCTCGCAACCTTGGCATTCACATTGCAACACCAGTATTTGACGGGGC 
TAGCTCAGATGATCTTTGGGAAACCGTTCGTGAAGCTGGCATGGATAGCGATGCTAAGACAATC 

55 CTTTATGATGGCCGTACTGGTGAGCCATTTGATAATCGTGTATCCGTTGGTGTCATGTACATGA 

TCAAACTCCAC CATATGGTTGATGATAAGCTCCAT GCCCGTTCCGTTGGTCCTTATTCAACCGT STRR 
TACGCAACAACCTCTTGGTGGTAAAGCGCAGTTTGGTGGACAACGTTTTGGAGAAATGGAAGTT 
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TGGGCTCTTGAAGCCTACGGTGCTTCTAACGTCCTTCAAGAAATCTTGACTTACAAGTCAGATG 

acatcaatggtcgtttgagagcttatgaagccattaccaaaggtaagccaattccaaS 

TGTTCCAGAATCCTTCCGTGTCCTTGTAAAAGAATTGCAATCACTTGGTCTTGACATC 

^°.i^ G T AGACGATC ^^ 

TGCTGAAGGGAAAGAATAAGAACTGATTCAATAGATAATAAAGAAAGGTAAGAAATAGTG 

TOATGGAGAAGTGAAGAAACCTGAAACAATTAACTACCGCACACTAAAAC^AGAA^ 
S™ GATGA ^^ 

GGATTCGTTATAAAGGAATC^TTTGTGACCGTTGTGGTGTTGAAGTAACTCGT 

tcgtgaacgtatgggacatattgagttgaaagccccagtctcctcaSSgcta^aaIS 

^CAGCTTATGTGGTGANTGACCCTAAAGATAC^^ 
AGCGGGATGGTTNGTGAACGCTG^^^ 

^ GAAG , CAATCCAAGATC ^^ 

r GAA ^ AA ^ CGGCAAGTGGGC ^ GCGCGTAAAMGCT ^ 

SEQ ID N°2 : Sequence du gene rpoB de Streptococcus equinus. Cette 
sequence mesure 4.116 paires de bases et possede un contenu en cytosine 
plus guanosine de 41 % est deposee dans GenBank sous le numero GenBank 
accession AF 535187: 

^J^^^GACGGCCCGGG 

^^r TCTTGTTC ^ CGGATTTOAAAATG TGGAAGAATTGATTAACACT^ 
TCOTCAGCCACAGAATTTAATTTTCTAAAAGTAACTTTTACATAACGTGAcS^^ 

caccaggcaagccaagtccacccatgccacggctataagtttcaagttctaactctS 

AAAGTTGGATTATTAGTCAAAACACCTGTTGAGTTA^ 

gacggcccgggctggtaaagacttcttggataacggattaamagaagtoStc^^ 

CCGATTACAAACTTTACGGATACTATGGAGCTTGAA™ 

A ™ GACTCAAATGGGTACA TTCATCATCAACGGTGGTGAACGTAT T ATCOT 
n™ CTCCTGGTCTTTATTTCAACGATAAAG ^TAAA^ 

acacgtatcgaccgtacacgtaaaattccatttacaactcto^ 

GTGATGATGAAATCATGGATATCTTTGGTGATAGCGAACTTGTTCGT^CAC^TCGAAA^PA 
r G rS??^ AAC ° AAAAACAGCTGATAGCT ^^ 

GAGG r gttatgacttggcagctg ttggtcgttacaaaatcaacaaaaaacttaaS^ 

^ AAG o TCGTACAGTAATCACACGTGACGTCATTCATT CAATCGCTGATCAA^^ 

ttaacaaatttgtttacacaccaaatgattacgc^^ 

^ GAGAAAGCGCGTGCGCTTAGA CCAGCTGATA T CTOGGCAG^ 

^^ AAGGTCTAGGTAAAGTTGATGATATCGACCA CCTTGGGAATCGTC^ 

TGGTGAATTGCTTGCTAACCAATTCCGTATTGGTCTTGCTCGTATGGA^ 

CGTATGTCAGTTCAAGACAACGAAGTGTTGACACCACAACAAATC^ 

CTGCAGCCGTTAAAGAATTCTTCGGTTCATCTCAATTGTCACAGTTCATCGACcS 

AC ™^ AGTTCTCTCACAAACGTCGTOTGTCAGCC 

S™ GGTTATCAAGTOCGTCACGTCCACTACACTCAG TATGGTCG^ 

^ g ^ gatccaaacaccata tc g taaagttgaccgcgc T acaggtgtS 

GTTTGGTTGACTGCCGATGAAGAAGATGAATA^CAGTAGCACAGGCTAACTC^ 
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AAGATGGAACATTTGCTGAAGACATCGTTATGGGACGTCACCAAGGTAATAACCAAGAGTTCCC 
AGCAAGCGTTGTTGACTTCGTAGACGTTTCACCTAAACAAGTAGTTGCCGTTGCGACAGCATGT 
ATTCCTTTCCTTGAAAACGATGACTCTAACCGTGCCCTTATGGGTGCCAACATGCAACGTCAAG 
CGGTGCCATTGATTGATCCACACGCACCATATGTTGGTACTGGTATGGAATATCAAGCAGCCCA 
5 CGACTCAGGTGCTGCAGTTATCGCTAAACACGATGGACGCGTTATC.TTCTCTGATGCTGAAAAA 
GTTGAAGTTCGTCGCGAAGATGGTTCACTTGATGTTTACCACATTACTAAATTCCGTCGTTCTA 
ACTCAGGTACAGCTTATAACCAACATACACTTGTTAAAGTTGGCGATATCGTTGAAAAAGGTGA 
CTTCATCGCTGATGGTCCTTCAATGGAAAAAGGTGAAATGGCCCTTGGTCAAAACCCAATCGTC 
GCTTACATGACTTGGGATGGTTATAACTATGAAGATGCCATCATCTTGAGTGAACGTCTTGTTA 
1 0 AAGAAGATGTTTATACATCAGTTC ACTTGGAAGAATTTG AATCAG AAAC ACGTGATACTAAGTT STRF 
AGGCCCTGAAGAAATCACTCGCGAAATTCCAAACGTTGGTGAAGAAGCTCTTAAAGACCTTGAC 
GAAATGGGTATTATCCGTATCGGTGCTGAAGTTAAAGAAGGTGACATCCTTGTAGGTAAAGTAA 
CACCTAAAGGTGAAAAAGACCTTTCTGCTGAAGAGCGCCTTCTTCACGCAATCTTCGGTGATAA 
ATCACGTGAAGTTCGTGATACATCACTTCGTGTACCACACGGTGGAGATGGTGTCGTTCGTGAC 
15 GTTAAAATCTTTACACGTGCAAACGGTGATGAATTACAATCAGGTGTTAACATGCTCGTTCGTG 
TTTATATCGCACAAAAACGTAAAATCAAAGTCGGAGATAAAATGGCCGGTCGTCACGGTAACAA 
AGGGGTTGTTTCTCGTGTTGTTCCAGTTGAAGACATGCCTTATCTTCCAGACGGAACTCCAGTC 
GATATCATGTTGAACCCACTTGGGGTGCCATCTCGTATGAACATCGGACAAGTTATGGAGCTTC 
ACCTTGGTATGGCTGCTCGTAACCTTGGTATTCACATTGCAACACCAGTCTTTGATGGGGCAAC 
20 TTCTGAAGACCTTTGGGATACAGTTAACGAAGCTGGTATGGCTAGCGACGCTAAGACAGTTCTT 
TACGATGGACGTACTGGTGAACCATTTGATAACCGTGTGTCAGTTGGTGTCATGTACATGATTA 
AACTTCACCACATGGTTGATGATAAACTTCACGCACGTTCAGTTGGTCCTTACTCACTTGTTAC STRR . 
GCAACAACCTCTTGGTGGTAAAGCACAATTTGGTGGACAACGTTTCGGTGAAATGGAAGTTTGG ^ . 

GCTTTGGAAGCTTACGGTGCATCAAATGTTCTTCAAGAAATCTTGACTTACAAATCAGATGATG 
25 TCAACGGTCGTCTTAAAGCTTATGAAGCCATCACTAAAGGTAAACCAATTCCAAAACCAGGTGT 
TCCAGAATCATTCCGAGTTCTTGTAAAAGAATTGCAATCACTTGGTCTTGACATGCGCGTGCTT 
G ATGAAGATGACAATGAAGTAG AACTTCGTGATCTTGATGAAGGTGAAGATGACGATGTTATGC ; ; 
ACGTTGATGATCTTGAAAAAGCTCGTCAAAAACAAGAAGCAGAAGAAGCGGAAAAAGCAGAAGT ^ =, 

■ TTC TG C AGAAGAAAACAAATAATAGG AAAGAA C ATTC AG AC ATGAG AGAGGC AAG AC CTGCTTC & . 

30 TCTTGGTC AGATTGTTTGATTGAGTCCTATAACGATAAATGATGTCTTACGAATCATGAATTTG ;f /' 

TAAGTCATGACAGTTAGAAAGTAGCGCAGCTATTTCAAAGTCATAAGAAGGTATCATGGTGACG ";*7 
TAATCGTTACAGCCGGCGTC -3 ' ; " 

SEQ ID N°3 : Sequence clu gene rpoB d'Abiotrophia defectiva. Cette sequence 
35 mesure 3392 paires de bases, possede un contenu en cytosine plus guanosine 
de 47 %, et est deposee dans GenBank sous le numero AF 535173 : 

5 ' - ATATAGGGCACG CGTGGTCG ACGG CCCGGGCTGGTCCTAAACAAC ATGTAACGTCAC TCC G ATG 

AGTTGGTTCTGTTGTCTTTTTTTTGCGCTTCAAAGACCGAAAAATGTCATTTGTCAACAATTAT 

TAATAATTGTAACCTTAATGTAAAGTGGTGTTCTTAGATTATATTATAGGGGTGAATCGCTTGA 

40 GTCATATCGTGAAATACGGTAAAAAAGCTGAGCGTCGAAGCTATGCGCGTATCGACGAAGTCTT 
AGAGTTGCCGAACTTGATTGAAATCCAAACGGATTCCTACAAATGGTTCTTGGATGAAGGGCTA 
AAAGTGATGTTCGAGGACATTTCGCCGATTGTCGACCATTCGGAGAACTTGGAACTTCATTTTG 
TAGACTATGAGTTCAAGGAAGCTAAGTATAGCTTAGAAGAAGCTCGTAGCCATGACGCTAACTA 
CTCAAAACCAATCTATGTAACCTTGCGCCTGTTCAACAAAGAGACAGGTGAAGTCAAAGAACAA 

45 GAAGTCTTCTTCGGGGACTTCCCAATCATGACCGAAATGGGGACCTTCATTATCAACGGGGCGG 
AACGGGTTATCGTTTCCCAGTTGGTACGTTCTCCAGGTGTCTACTTCCACGACCGTATGGACAA 
GAAAGGCCGCCACAGCTATACTTCTACGGTTATTCCTAACCGTGGGGCTTGGTTGGAATTTGAA 
TCAGATGCTAAGGGGATTGCCTACGTCCGCATTGACCGGACCCGGAAGATTCCATTGACTGTCT 
TGATGCGTGCCTTAGGTTTTGGTTCAGATGACGAGATTTATGATATCTTCGGCCAATCTGAGCT 

50 CTTAGACTTAACTATCGAGAAGGATGTTCACAAAAACATTCAAGACTCTCGTACGGAAGAAGCC 
TTGAAGGACATTTACGAGCGTCTCCGTCCAGGTGAACCTAAGACCGCAGAAAGCTCACGTAACC 
TCTTGGTTGCGCGCTTCTTCGACCCACGTCGCTATGACTTAGCACCTGTAGGTCGTTATAAGAT 
CAATAAAAAGCTCCACCTCAAGAACCGTTTGGTTGGCTTGACTTTGGCTGAAACCTTGGTTAAC 
CCAGAAACAGGCGAAGTGCTCTTTGAAGAAGGAACGGTCTTGGATCAAGAACGTGTTCAAGCCC 

55 TGATTCCATACTTAGAGGCTGGCTTGAATAAGGTAACCCTCTATCCTTCTGAAGATAGTGTGGT 
AGCTCAACCAATTGATTTACAAATCATCAAAGTTTATTCACCTAAGAACGCCGAGCAAGTGATT 
AACATCATCGGTAACGGGAACATTGAGAAGATTAAGTGCTTGACGCCAGCTGACATTATTGCGT 
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PTAAGGAATTCTTCGGTTCATCCCAGTTGTCACA 



ACGCCACACCGTGTCACGACCGAAATTGACTACCTAG^ 



AGGAAGAC TTGTACGTAG 



CTTGCTCCATG CTATCTTCGCTran --r^ A ^ AAGGTGTGA CCGAGTTGTCTGCGGAAGAACG 

cacggcggJScSS^ 

S^ TCTC ^ GCTAGTCCGCG?G ^^ 



~aagatggccggtcgtcacggtvla^aaagg^g^~~~ 



3TTGTCTCCCTTATCATGCCGGAAGAAGATATG 
CCATGTTGAACCCATTAGGGGTTCCATCCCGW 



TTCAACAOGTCCATACTCTCTGGTTAer^ STR R 
CAACGTTTCGGGGAGaJS^^ 

SEQ ID N°4 : Sequence partielle du gene rpoS de Sfreptococcas mutans. Cette 
sequence mesure 3198 paires de bases, elle possede un contenu en cytosine 
Plus guanosine de 42 %, et est deposee dans GenBank sous le numero AF 
535167. 

======= 



GCTTGCTAATCAATTTCGTATTGGTTTGGCACGTATGGAACGCAATGTTCGTGAACGCATGTCC 
GTTCAAGATAATGAAGTCTTAACGCCACAACAGATTATTAACATTCGCCCTGTAACAGCGGCAA 
TTAAAGAGTTTTTTGGTTCTTCTCAATTGTCACAGTTCATGGACCAACACAATCGACTGTCTGA 
ATTGTCTCATAAACGCCGTTTGTCAGCTTTAGGTCCTGGTGGTTTAACACGCGACCGTGCTGGT 

5 TATGAAGTCCGTGATGTGCACTATACGCATTATGGTCGTATGTGTCCAATTGAAACGCCTGAAG 
GACCAAATATTGGATTGATTAATAACTTGTCTTCCTATGGTCATCTTAATAAATATGGATTTAT 
CCAAACACCATACCGTAAAGTTGACCGTGAGACAGGTAAAGTAACCAATGAAATCGAATGGCTT 
ACTGCTGATGAAGAAGATGAATTCACTGTAGCTCAGGCTAACTCAAAACTCAATGAAGATGGAA^STRF 
GCTTTGCTGAAGAAAT CGTCATGGGACGTCATCAAGGGAATAACCAAGAGTTTCCAGCAAGTTC 
1 0 TGTTGAATATATGGATGTTTCTCCTAAGCAGGTAGTTGCGGTAGCGACAGCATGTATTCCTTTC 
CTTGAAAATGATGACTCCAACCGTGCCCTTATGGGAGCTAACATGCAGCGCCAAGCTGTGCCAT 
TGATTGATCCTAAAGCACCTTTTGTTGGAACTGGTATGGAATATCAAGCAGCCCATGATTCTGG 
AGCCGCTATTATCGCTCAACATAATGGGAAAGTCGTTTATTCCGATGCAGATAAGATTGAAGTT 
CGCCGTGAAGATGGCTCACTAGATGTTTATCATGTTACCAAATTCCGTCGTTCTAACTCTGGAA 

15 CTGCCTACAATCAACGTACTCTTGTTAGGGTAGGCGATAGTGTTGAGAAGGGGGACTTTATTGC 
AGATGGTCCTTCTATGGAAAAGGGTGAGATGGCTCTTGGACAAAATCCAGTGGTTGCTTACATG 
ACTTGGGAGGGTTACAACTTTGAAGATGCTGTTATCATGAGCGAGCGTCTTGTCAAGGATGATG 
TTTATACTTCTGTCCATTTAGAAGAATTTGAATCTGAAACTCGTGATACAAAGCTTGGACCTGA 
AGAAATTACGCGTGAAATCCCAAATGTTGGTGAAGATGCCCTGAAAGACCTTGATGAAATGGGA 

20 ATTATTCGCATTGGTGCTGAGGTTAAAGAAGGTGATATTCTAGTTGGTAAAGTGACTCCTAAAG 
GAGAAAAAGATCTTTCTGCAGAAGAACGCCTCTTGCATGCCATTTTTGGTGACAAATCACGTGA 
AGTTCGTGATACTTCTCTTCGTGTACCTCATGGTGGCGACGGTGTTGTTTGTGATGTGAAAATC 
TTTACACGTGCTAATGGAGATGAACTTCAATCAGGTGTTAACATGCTGGTTCGTGTTTATATCG 
CTCAAAAACGTAAAATCAAGGTCGGAGATAAGATGGCCGGACGTCATGGTAACAAGGGTGTCGT 

25 TTCCCGTATTGTACCAGTGGAAGATATGCCATATCTTCCAGATGGAACACCTGTTGATATCATG 

CTTAATCCACTTGGGGTGCCATCACGGATGAACATTGGGCAAGTTATGGAACTCCATCTTGGTA *j£ 
TGGCTGCTCGTAATTTGGGCATTCATATTGCAACGCCTGTCTTTGACGGAGCAACTTCTGATGA ,** 
TCTTTGGGAAACAGTAAAAGAAGCCGGTATGGATTCTGATGCTAAAACTGTTCTTTATGATGGT d£ 
CGCACAGGGGAGCCGTTTGATAATCGTGTATCAGTTGGTGTTATGTATATGATTAAACTTCACC__STRR 1 ^ 

30 ACATGGTTGATGAYAACCATTT TGTCTATGCAMAGWTCAGTTGGCCCTTAKTCAAYGAWTAMTC 

AGASGARTTCCTGCTWGGTGTAAAGGCTNCAATTGTCTTTAGAGGTTAAGGCTGGTGAAATAAC ^ 
GGTATGCTGGTATTGATGGC AATGGGCAAGTGAATANTC AAC ACCGGCCGTCTACANCGTGC - 3 ' ' ^ 



SEQ ID N°5 : Sequence partielle du gene rpoB d'Enterococcus faecalis. Cette 
35 sequence mesure 3096 paires de bases, elle possede un contenu en cytdsine 
plus guanosine de 42 %, et est deposee dans GenBank sous le numero AF 
535175 

5 ' - G ACCC TTATC AATTGGTTTTT AGATGAGGGACTTCGTGAAATGTTTGAAGAC ATTTTACC AATT 
GATG ATTTCC AAGGAAACTTATC CTTAGAATTTGTTGACTATGAATTAAAAG AAC C AAAGTAC A 

40 CAGTAGAAGAAGCCCGCGCACATGATGCCAACTATTCTGCGCCATTACATGTAACATTACGTTT 
AACCAACCGTGAAACAGGTGAAATTAAATCCCAAGAAGTCTTCTTCGGCGATTTCCCATTAATG 
AC AGAAATGGGTACCTTCATCATC AAC GGGGC AGAACGTGTTATCGTTTC C CAATTAGTTCGTT 
CTCCAGGTGTTTACTTCCATGGAAAAGTGGACAAAAACGGCAAAGAAGGTTTTGGCTCAACAGT 
CATTCCTAACCGTGGTGCATGGTTAGAAATGGAAACAGATGCGAAAGACATTTCTTATGTTCGG 

45 ATTGACCGCACACGTAAAATTCCTTTAACTGTGTTAGTTCGTGCTTTAGGTTTCGGTTCAGATG 
ATACCATCTTCGAAATTTTCGGCGACAGCGAAAGCTTACGCAACACAATTGAAAAAGATTTACA 
CAAAAACGCAAGTGATTCTCGTACAGAAGAAGGCTTGAAAGACATTTATGAACGTCTTCGCCCA 
GGCGAACCAAAAACAGCAGATAGCTCACGTAGCTTGTTAACTTGCACGTTTCTTTGATCCAAAA 
CGTTATGATTTGGCAAACGTTGGTCGCTACAAAGTTAACAAAAAATTAGACTTAAAAACACGTC 

50 TATTAAACTTAACCTTAGCTGAAACGCTAGTTGATCCAGAAACTGGTGTAAATCATTGTCGAAA 
AAGGCACAGTTTTAACACACTACATCATGGAAACATTAAGGCRATACATTGACAAACGGCTTAA 
ACAGCGTAACTTACTATCCAAGTGAAGATGCGGTAGTAACTGAACCAATGACGATCCAAGTGAT 
TC AAGTTCTTTCAC CAAAAGATC CTGAACGTATCGTAAATGTGATTGGTAACGGCTATC CAGAC 
GACAGCGTAAAAACAGTTCGTCCAGCAGATATCGTTGCTTCAATGAGCTACTTCTTCAACTTAA 

55 TGGAAGATATCGGTAATGTCGATGACATCGACCACTTAGGTAATCGTCGTATCCGTTCAGTAGG 
CGAATTATTACAAAACCAATTCCGTATTGGTTTAGCCCGTATGGAACGTGTGGTTCGTGAAAGA 
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A ^ ACAm0CCAiTOi ^ TCOTATSGC ^ TCT ^AAAGTGAAAACTO™ 

15 a™SSF— SSESSSEKEsEgg 

GGGAAGGTTACAACTACGAGGA ^^^ 

^?^ ACTTCTCTGCATATTGAAGAATATGAAT CAG^ 

™^ TOACCCGTGAAATTCC ^ 

20 SES^S^^ 

SAAAAAGCCCG 



30 acogttgggtgtaaagc^^ sthk 



Dans les sequences qui precedent, le nucleotide K designe T ou G le 
nucleotide M designe A ou C, le nucleotide R designe A ou G, le nucleotide W 
designe A ou T, le nucleotide Y designe C ou T et le nucleotide N designe A T 



35 C ou G. 



Exemple 2 : Sequencage partiel du gene rpoB de 28 especes du genre 
Streptococcus et genres apparentes. 

A partir de I'alignement des sequences completes du genes rpoB chez 
Streptococcus spp. et Abiotrophia defective die I'exemple 1 et celles connues 
40 dans GenBank, (Streptococcus pneumonia AE008542 et Streptococcus 
pyogenes AE006480 ) un jeu d'amorces a ete choisi pour ['amplification et le 
sequencage d'un fragment 709 a 740 pb de ce gene chez 28 souches type de 
ces genres bacteriennes. Ces amorces ont pour sequence : 
- SEQ ID N°6: 5'-AARYTIGMCCTGAAGAAAT-3' 
45 - SEQ ID N°7: 5'-TGlARTTTRTCATCAACCATGTG-3' 



La sequence SEQ ID n° 7 est utilisee a titre d'amorce 3' et represente 
done la sequence inverse complementaire du brin direct represente dans les 
sequences SEQ ID n° 1 a 5 qui precedent. 

Ces amorces sont incorporees avec I'ADN extrait des bacteries dans une 
5 PCR selon les conditions suivantes : denaturation a 95°C pendant 1 min suivie 
de 35 cycles comportant une etape de denaturation a 94°C pendant 10 sec, une 
etape d'hybridation a 52°C pendant 10 sec et une etape d'elongation a 72°C 
pendant 30 sec. 

Les produits amplifies sont sequences par les memes amorces SEQ ID 
10 N°6 et SEQ ID N°7 selon les conditions suivantes : denaturation a 95°C pendant 
1 min suivie de 30 cycles comportant une etape de denaturation a 95°C pendant 
30 sec, une etape d'hybridation a 52°C pendant 30 sec et une etape 
d'hybridation a 62°C pendant 1 min. Les produits de sequencage sont analyses 
par un sequenceur ABI PRISM 3100. 
is Les inventeurs ont determine la position de ces deux amorces SEQJD.:n° 

6 et SEQ.ID. n° 7, de fagon a respecter les criteres suivants : % 

1- sequence encadree par ces deux amorces specifiques de I'espece de'VIa 
bacterie. Cette condition est verifiee apres alignement des fragments de environ 
720 pb avec I'ensemble des sequences des genes bacteriens rpoB disponibles 

20 dans les banques de donnees informatiques. 

2- recherche d'une region d'identification la plus courte possible afin d'augmenter 
le plus possible la sensibilite de la detection moleculaire 

3- la longueur des amorces de 18 a 22 pb, 

4- sequence des amorces presentant une temperature de fusion voisine, 

25 5- sequence des amorces ne permettant pas d'auto-hybridation ni de 
complementarite. 

Les fragments obtenus du gene rpoB des bacteries des especes du genre 
Streptococcus et desdits genres apparentes ont environ 720 (709 A 732) paires 
de bases et leur sequence est specifique de chaque espece de ce genre et 
30 permettant done Identification moleculaire des bacteries des 28 especes 
testees sont : 

SEQ.ID. n°8 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus suis CIP 
1032 17 T mesurant 709 paires de bases : 
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5' - CGCGAAATTCCAAACGTTGQTGAAGATGCCCITCGCAACTTGGACGAAA 

TGGGGATTATCCGTATTGGTGCCGAAGTTAAAGAGGGCGACATrCTTGTTGG 

TAAAGTCACACCAAAAGGTGAAAAAGATCTTTCTGCTGAAGAGCGTCTCTTGC 

ACGCAATCTTCGGTGACAAGTCACGTGAAGTACGTGATACCTCTCTTCGTGTA 

CCTCACGGTGCCGATGGTGTCGTTCGTGATGTGAAAATCTTTACTCGTGCCAA 

CGGTGATGAATrGCAATCAGGTGTTAACATGTTGGTTCGTGTTTACATCGCTC 

AAAAACGTAAGATCAAGGTCGGAGATAAGATGGCCGGTCGTCACGGTAACAA 

GGGTGTCGTTTCACGTATTGTACCTGTTGAGGATATGCCATATCTTCCAGATG 

GAACACCAGTTGACATCATGTrGAACCCACrCGGGGTGCCATCACGTATGAAC 

ATCGGTCAGGTTATGGAACTrCACTrGGGTATGGCGGCTCGCAACTrGGGCA 

TCCATATCGCAACACCAGTITrCGATGGTGCAAGTrCAGAAGACCTCrGGTCA 

ACTGTrAAAGAAGCAGGTATGGACTCAGATGCCAAGACCATTCTlTACGATGG 

ACGTACAGGTGAACCATTTGACAACCGTGTATCTGTTGGTGTCATGTACATGA 
TCAAGCTTCACCACATGGTTGATGACA - 3' 

SEQ.ID.n°9 : sequence partielle du gene rpoB Streptococcus sanguinis CIP 
55.128 T mesurant 725 paires de bases : 

5'-TGTCATCAACCATGTGGTGAGCTTAATCATGTACATGACACCGACAGATA 

CACGGTTGTCAAACGGCTCACCGGTACGTCCATCGTAAAGAATAGTCTTGGCA 

TCGCTATCCATACCAGCTTCACGGACAGTATCCCAGAGGTCTTCTGAGCTTGC 

TCCATCAAAGACCGGTGTCGCAATATGGATGCCCAAGTTACGTGCTGCCATAC 

CAAGGTGAAGCTCCATAACCTGACCAATGTTCATACGTGATGGTACCCCGAGT 

GGGTTCAGCATGATATCAACTGGTGTTCCGTCTGGCAAATAAGGCATGTCTTC 

CACAGGAACGATACGGGATACAACCCCCTTGTITCCGTGACGACCAGCCATCT 

TATCTCCGACCTTGATCTTACGTTTTTGAGCGATGTAGACACGAACCAACATAT 

TAACGCCAGATTGCAACTCATCACCATTAGCACGGGTAAAGATCTTCACGTCA 

CGAACCACTCCATCAGCACCGTGCGGCACACGCAGAGAGGTATCACGGACTTC 

ACGAGACTTGTCTCCGAAGATAGCGTGCAAGAGGCGCTCTrCAGCAGAAAGA 

TCTlTlTCACCCTrAGGGGTAACTITACCTACAAGGATATCGCCTrCCTrGACT 

TCCGCCCCGATGCGGATAATACCCAnTCGTCCAAATTGCGTAGGGCATCrrC 
CCCTACGTTTGGAATTTCGCG GGTAATTCTTCAG GTCA - 3' 

SEQ.ID. n°10 : sequence partielle du gene rpoB Streptococcus saiivarius CIP 
102503 T mesurant 728 paires de bases : 
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5'-TTGTCATCAACCATGTGTGAAGTTrGATCATGTACATGACACCAACTGAT 
ACACGGTTATCAAATGGTTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGGATTGTCTTAGC 
ATCACTATCCATACCTGCTTCACGAACAGTATCCCAGAGGTCTTCTGAGCTTGC 
CCCGTCAAAGACTGGTGTTGCGATGTGGATACCCAAGTTAGGAGCAGCCATA 

5 CCAAGGTGAAGTTCCATAACCTGACCGATGTTCATACGTGATGGCACCCCAAG 
AGGGTTCAACATGATATCAACTGGTGTACCGTCTGGAAGGTAAGGCATGTCT 
TCAACAGGAACAATACGAGAAACAACCCCTTrGTTACCGTGACGACCGGCCAT 
CTrATCTCCGACCTrAATCTTACGTITITGAGCGATGTAAACACGAACAAGCAT 
GTTAACACCTGATTGCAATTCATCACCGTlTGCACGTGTGAAGATITrAACATC 

10 ACGAACGACACCATCACCACCGTGAGGTACACGGAGTGAGGTATCACGTACT 
TCACGAGATTTATCACCAAAGATAGCATGGAGAAGACGTTCTTCAGCAGAAA 

GGTCTTTTrCACCCrTAGGTGTTACCT 

CCTCAGCACCGATACGGATAATACCCATITCGTCAAGGTCTITGAGAGCTrClT 
(ZACCAACGTTTGGCAATTCACGTGTAATTTCTTCAGGTCCA - 3' ^ 

15 

SEQ.ID. n°11 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus pyogenes ..u. 

CIP 56.41 T mesurant 725 paires de bases : £ 
5'- TGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTGATCATATACATGACACCAACGGAT 
ACACGGTTGTCAAATGGTTCACCGGTGCGACCATCATAAAGGACCGTCTTAGQ; 

20 ATCGCTATCCATACCAGCTTCACGAACAGTGTCCCAAAGGTCTTCTGATGAAG,'' 
CCCCGTCAAAGACAGGTGTTGCAATGTGAATACCAAGATTACGAGCAGCCATA 
C(^GGTGAAGTTCCATAACCTGACCAATATTCATCCGTGATGGCACCCCAAG 
AGGGTTCAACATGATGTCAACTGGTGTTCCGTCTGGAAGGTATGGCATGTCT 
TCAACTGGTACAATACGTGAAACGACACCCTTGTTTCCGTGACGACCGGCCAT 

25 TTrATCTCCGACCTTGATriTACGTTTlTGAGCGATGTAAACACGCACAAGCAT 
ATTAACACCTGATTGCAATrCATCGCCGTrAGCGCGTGTAAAGATTTTCACATC 
ACGAACGATACCATCACCACCGTGAGGGACACGAAGTGAGGTATCACGCACT 
TCACGCGATTTATCCCCAAAGATGGCGTGAAGTAAACGTTCTTCAGCAGAAAG 

GTCTITTTCACCTITAGGTGTGACTTTACCTA 
30 CTCAGCACCGATACGGATAATGCCCATITCGTCAAGGTCTITGAGGGCTrCTr 

CACCAACATTTGGGATTTCCGAGTGATTCTTCAGGGCA - 3' 
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SEQ.ID. n°12: sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus 
pneumoniae CIP 1 0291 1 T mesurant 724 paires de bases : 

5' - CAACCATGTGGTGGAGTTTGATCATGTACATGACTCCGACAGAAAACACG 

GTTATCAAACGGTTCACCAGTACGTCCATCGTAAAGGATCGTTITGGCATCGC 

TATCCATACCTGCTTCTITAACAGTrGACCAAAGATCrrCAGAAClTGCTCCAT 

CAAAGACTGGTGTCGCGATGTGAATACCAAGAGTACGAGCTGCCATACCAAG 

GTGAAGCTCCATAACCTGACCGATATTCATACGTGATGGTACCCCAAGTGGGT 

TCAACATGATGTCGACTGGAGTTCCGTCTGGAAGGTAAGGCATGTCTTCTACA 

GGAACGATACGAGAGACAACCCCTTTGTITCCGTGACGTCCGGCCATTTTATC 

TCCGACCTTAATCTTACGTrTTTGAGCGATGTAAACACGAACC7\AC^ 

ACCTGATTGCAACTCATCTCCATTTACACGTGTAAAGATCTTAACATCACGAAC 

GACACCATCGGCACCGTGTGGTACACGAAGAGAAGTATCACGCACTTCACGA 

GACTTGTCTCCAAAGATAGCGTGCAAGAGACGTTCTTCAGCTGAAAGATCTTT 

CTCACCCTTAGGTGTTACTITACCTACAAGAATATCACCTrCTITAACCTCAGCA 

CCAATACGGATAATCCCATTTCGTCAAGGTCTTTGAGGGCATCTTGACCAACG 
TTTTGGAATTTCGCGAGTGATTTCTTCAGGTCCAA - 3' 

SEQ.ID. n°13 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus oralis CIP 
102922 T mesurant 740 paires de bases : 

S'-CAACCATGTGGTGGAGTITGATCATGTACATGACAACCAACTGATAACAC 

GGTrGTCAAAACGACTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGGATTGTITrGGCATC 

GCTATCCATACCTGCTTCTTTAACAGTGTCCCAAAGGTCTTCCGAACTTGCTCC 

GTCAAAGACTGGTGTTGCGATGTGGATACCAAGAGTACGGGCTGCCATACCA 

AGGTGGAGTTCCATAACCTGACCGATATTCATACGTGATGGCACCCCAAGTG 

GGTTCAACATGATATCGACTGGAGTrCCATCTGGAAGGTAAGGCATGTCTTCT 

ACAGGAACGATACGAGAGACAACCCCTTTGTTTCCGTGACGTCCGGCCATCTT 

ATCTCCGACCTrGATCTTACGTTrrrGAGCGATGTAGACACGAACCAGCATATr 

CACACCAGATTGCAACTC^TCACCATlTGCACGTGTAAAGATCrrAACATCACG 

AACGACACCATCGGCACCGTGAGGTACTCGAAGAGAAGTATCACGCACTTCAC 

GAGACTTGTCTCCGAAGATAGCGTGCAAGAGACGTTCTTCAGCAGAAAGGTC 
TTTTTCACCCTrAGGTGTGACTTTACCTACAAGGATATCT 

GCACCAATACGGATAATACCCATTTTCGTCAAGGTCTTAAGGGGCATCTTCAT 
CAACGTITmGNATITCACGATITATITCCTCAGGGCCAACrrm _ 



SEQ.ID. n°14 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus mutans CIP 
103220 T mesurant 728 paires de bases : 

5' - TGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTAATCATATACATAACACCAACTGATA 
5 C^CGATTATCAAACGGCTCCCCTGTGCGACCATCATAAAGAACAGTTTTAGCA 
TCAGAATCCATACCGGCTTCTTITACTGTITGCCAAAGATCATCAGAAGTTGCT 
CCGTCAAAGACAGGCGTTGCAATATGAATGCCCAAATTACGAGCAGCCATACC 
AAGATGGAGTTCCATAACTTGCCCAATGTTCATCCGTGATGGCACCCCAAGTG 
GATTAAGCATGATATCAACAGGTGTrCCATCTGGAAGATATGGCATATCTrCC 
10 ACTGGTACAATACGGGAAACGACACCCTTGTTACCATGACGTCCGGCCATCTT 
ATCTCCGACCTTGATTTTACGTTTITGAGCGATATAAACACGAACCAGCATGTT 
AACACCTGATTGAAGTTCATCTCCATTAGCACGTGTAAAGATTITCACATCACA 
AACAACACCGTCGCCACCATGAGGTACACGAAGAGAAGTATCACGAACTTCAC 
GTGATTTGTCACCAAAAATGGCATGCAAGAGGCGTTCTTCTGCAGAAAGATGT. 
15 TTTTCTCCTTTAGGAGTCACTITACCAACTAGAATATCACCTrCTrrAACCrCAG 
CACCAATGCGAATAATTCCCATTTCATCAAGGTCTTTCAGGGCATCTTCACCAA 
CATTTGGGATTTCACGCGTAATTTCTTCAGGTCCA - 3' 

SEQ.lD.n°15: sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus mitis CIP 

20 1 03335 T mesurant 730 paires de bases : 

5'- TGTCATCAACCATGTGGTGGAGTTTGATCATGTAACATGACTCCGACAGA 
AAACACGGTrATCAAATGGTTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGGATTGTTTTG 
GCATCGCTATCCATACCAGCTTCTITAACAGTrGACCAAAGATCTrCAGAACTT 
GCTCCGTCAAAGACTGGTGTTGCGATGTGAATACCAAGAGTACGAGCTGCCA 

25 TCCCAAGGTGGAGTTCCATAACCTGACCGATATTCATACGTGATGGCACCCCA 
AGTGGGTTCAACATGATATCGACTGGAGTTCCATCTGGAAGGTAAGGCATAT 
CITCTACAGGAACGATACGAGAGACAACCCCTTTATTTCCGTGACGTCCGGCC 
ATCTTATCTCCGACCTTGATCTTACGTITITGAGCGATGTAGACGCGAACCAG 
CATGTTGACACCTGATTGCAATTCATCTCCATITGCACGTGTAAAGATCITAAC 

30 ATCACGAACCACACCATCAGCTCCGTGTGGTACACGAAGAGAAGTGTCACGTA 
CTrCACGAGATTTATCTCCGAAGATAGCGTGCAAGAGCCGTrCTTCAGCTGAA 
AGGTCTXTCTCACCCTrAGGTGTTACTITACCTACAAGGATATCCCCinrCriTA 
ACCTCAGCACCGATACGGATAATACCCATTTCGTCAAGATCTTTAAGGGCATC 
TTCCCCAACGTTTGGGATTTCACGAGTAATTTCTTCAGGTCCA - 3' 



SEQ.ID. n°16 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus equinus 
CIP 102504 T mesurant 727 paires de bases : 

5'-TGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTWATCATGTACATGACACCAACTGAC 

ACACGGTTATCAAATGGTTCACCAGTACGTCCATCGTAAAGAACTGTCTTAGC 

GTCGCTAGCCATACCAGCTTCGTTAACTGTATCCCAAAGGTCTrCAGAAGTTG 

CCCCATCAAAGACTGGTGTTGCAATGTGAATACCAAGGTTACGAGCAGCCATA 

CCAAGGTGAAGCTCCATAACTTGTCCGATGTTCATACGAGATGGCACCCCAAG 

TGGGTTCAACATGATATCGACTGGAGTTCCGTCTGGAAGATAAGGCATGTCT 

TCAACTGGAACAACACGAGAAACAACCCCTITGTTACCGTGACGACCGCJCCAT 
TTTATCTCCGACTITGATrTTACGTlTrTGTG 

GTTAACACCTGATTGTAATrCATCACCGTrrGCACGTGTAAAGATlTrAACGTC 

ACGAACGACACCATCTCCACCGTGTGGTACACGAAGTGATGTATCACGAACTT 

CACGTGATTTATCACCGAAGATTGCGTGAAGAAGGCGCTCTTCAGCAGAAAG 

GTCTn^CACCTTTAGGTGTrACTITACCrACAAGGATGTCACCTrCTTrAA^ 

TCAGCACCGATACGGATAATACCCATITCGTCAAGGTCTTTAAGAGCTrCTTCA 

CCAACGTTTGGAATTTCGCGAGTGATTTCTTCAGGTCA - 3> 

SEQ.ID. n°17 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus constellates 
CIP 103247 T mesurant 731 paires de bases : 

5'- AGTTGTCATCAACCATGTGTGCAATTTAATCATATACATGACACCGACAGA 

TACACGGTrGTCAAACGGCTCGCCCGTACGACCATCATAAAGAATCGTCTTGG 

CATCGCTATCCATGCCTGCTTCACGAACAGTATCCCAAAGGTCATCTGAGCTT 

GCTCCGTCAAATACTGGCGTTGCTATGTGGATACCAAGGTTGCGAGCAGCCA 

TACCAAGGTGAAGCTCCATAACCTGTCCGATATTCATACGTGATGGCACCCCA 

AGTGGGTTCAACATGATGTCTACTGGTGTTCCGTCTGGAAGATAAGGCATAT 

CCTCAACTGGAACGATACGGGAAACAACCCCITTATTTCCGTGGCGTCCGGCC 

ATCTTATCCCCAACGCGGATCTTrCGTTTTTGAGCAATGTAAACACGCACCAAC 

ATGTTGACACCAGATTGCAATrCATCACCGTTCGCACGAGTAAAGATTTTCAC 

ATCACGGACAACCCCAGCACCACCATGTGGTACACGAAGAGATGTGTCACGTA 

CTTCACGAGATITATCACCGAAAATTGCATGAAGCAGGCGTrCTTCAGCGGAT 

AAGTCTITTTCACCTlTCGGCGTrACTITACCGACAAGAATGTCGCCCT 

ACCTCAGCACCAATGCGGATAATTCCCATITCGTCAAGGTCTCTTAGCGCATCT 
TCCCCAACGTTTGGAATTTCGCGCGTAATTTCTTCAGGTCCAA - 3' 



SEQ.1D. n°18 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus anginosus 
CIP 1 02921 T mesurant 730 paires de bases : 

5' - TTGTCATCAACATGTGGTGGGGTGATCATGTAACATGACACCAACGGATA 
CACGATTATCAAATGGCTCACCAGTACGGCCATCATAAAGGATTGGTCTTAGC 
ATCGCTATCCATGCCAGCTTCACGAACGGTTTCCCAAAGATCATCTGAGCTAG 
. CCCCGTCAAATACTGGTGTTGCAATGTGAATGCCAAGGTTGCGAGCAGCCAT 
ACCGAGGTGAAGCTCCATAACITGACCAATATTCATACGAGATGGCACCCCAA 
GTGGGTTCAACATAATATCAACTGGTGTTCCATCTGGAAGATACGGCATATCC 
TCAACTGGAACAATGCGGGAAACAACCCCTITGTTTCCGTGACGTCCAGCCAT 
CTTATCCCCAACACGGATITrCCGTITITGAGCGATGTAAACACGTACCAACAT 
GTTGACACCAGATTGCAATTCATCACCGTTCGCACGAGTAAAGATTTTCACATC 
ACGGACAACCCCTGCACCACCATGTGGTACACGAAGGGAAGTATCACGTACTT 

CACGAGATITATCACCGAAAA.TTGCATGAAGCAGGCGTTCTTCAGCAGATAAGi 

TCTITlTCACCTITCGGTGTrACTITACCGACAAGAATGTCGCCTrCTTlT 

CAGCACCAATGCGGATAATTCCCGTITCGTCAAGGTCTCTCAAAGCATmrrCA 

•f- 

CNGACGTTTGGAATTTCGCGCGTGATTTCITCAGGTCCAAA - 3' , ^ 

SEQ.ID. n°19: sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus, 
dysgalactiae CIP 102914 T mesurant 728 paires de bases : 

5' - TGTCATCAACCATGTGGTGGAGTTTAATCATGTACATGACACCAACGGAT 

ACACGGTTGTCAAATGGTTCGCCAGTACGTCCATCATAAAGGACCGTCTTAGC 

ATCGCTATCCATACCAGCTTCACGAACAGTGTCCCAAAGGTCTTCTGATGAAG 

CCCCGTCAAAGACAGGTGTTGCAATGTGAATACCAAGATTACGAGCAGCCATA 

CCAAGGTGAAGTTCCATAACCTGACCAATGTTCATCCGTGATGGCACCCCAAG 

AGGGTTCAACATGATGTCAACTGGTGTTCCATCTGGAAGGTATGGCATGTCTT 

CAACTGGTACAATACGTGAAACGACACCCTTGTTTCCGTGACGACCAGCCATT 

TTATCTCCGACTrrGATCTTACGTITl^GAGCAATGTAAACACGCACAAG 

TTAACACCTGATTGCAATrCATCGCCGTrAGCGCGTGTAAAGATITTCACATCA 

CGAACGATACCATCACCACCGTGAGGTACACGAAGGGACGTATCACGAACTTC 

ACGTGATTTATCTCCAAAGATGGCATGCAAGAGACGCTCTrCAGCAGAAAGGT 

CTTTTTCACCTTTAGGTGTGACT^ 

AGCACCGATACGGATAATTCCCATITCGTCAAGGTCTTTGAGCGCTTCTTCACC 
AACGTTTGGAATTTCGCGGGTGATTTCTTCAGGTCAA - 3' 
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SEQ.ID. n°20 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus bovis CIP 
1 02302 T mesurant 728 paires de bases : 

5' - TGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTGATCATGTACATGATACCAACAGAG 
ACACGATTATCAAATGGrrCACCTGTACGACCGTCATAAAGAACTGTCrrAGC 
GTCGCTATCCATACCAGCTrCACGAACAGTATCCCAAAGGTCTrCTGAAGTTG 
CCCCGTCAAAGACTGGAGTTGCAATGTGAATACCGAGGTTACGAGCTGCCAT 
ACCAAGGTGAAGTTCCATAACTTGTCCGATATTCATACGAGATGGCACCCCAA 
GAGGGTTCAACATGATATCAACTGGAGTTCCGTCTGGAAGATATGGCATGTC 
TTCAACAGGAACGATACGAGAAACAACCCCTTrGTTTCCGTGACGACCGGCCA 

tittatctccgactitgat™ 

TGTTGACACCTGATTGCAATTCATCACCGTTAGCACGTGTGAAGATTTTTAACA 
TCACGAACAACACCGTCTCCACCGTGTGGCACACGAAGTGATGTATCACGTAC 
TTGACGAGATTTATCACCGAAGATTGCGTGAAGAAGGCGTTCTTCAGCAGAAA 
GGTCTTTTTCA CCTTTAG GTGTTACTITACCTAC AAGGATATCACCTTCTTTAA 

CTTCAGCACCGATACGGATAATACCCATTTCGTCAAGGTCTlTAAGAGCTrcrr 
CACCAACGTTTGGAATITCGCGAGTGATTTCTrCAGGTCAA - 3> 

SEQ.ID. n°21: sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus 
acidominimus CIP 82.4 T mesurant 728 paires de bases : 

S'-TTGTCATCAACCATGTGGTGGAGCTTAATCATGTACATGACACCAACAG 

ACACACGGTTATCAAATGGTTCACCAGTACGACCATCATAAAGAATCGTTTTA 

GCATCGCTGTCCATTCCTGCCTCTTTAACAGTTGACCAGAGATCCTCTGAGCTC 

GCACCATCGAAAACCGGTGTTGCGATATGGATACCGAAGTTACGAGCAGCCAT 

ACCCAAGTGCAGTTCCATAACCTGACCAATATTCATACGAGATGGCACCCCAA 

GTGGGTTCAACATGATGTCAACTGGTGTTCCATCTGGAAGATATGGCATGTCT 

TCAACTGGTACAATACGAGAAACGACACCCTTGTTACCGTGACGACCGGCCAT 

CTTATCTCCGACCTrAATCTTGCGTITrrGAGCGATATACACACGTACCAGCAT 

ATTAACACCAGACTGTAGCTCATCACCATTAGCACGCGTAAAGATTTTCACATC 

ACGAACAACACCATCTGCACCGTGTGGCAGACGTAGAGAGGTATCACGTACTT 

CACGTGATITGTCACCGAAGATAGCATGCAAGAGACGCTCCTCAGCAGAAAG 
ATClTTTTCACCTTTTGGTGTCACCTrACCA 

TCTGCACCGATACGGATAATACCCATITCGTCAAGGTCTTTGAGGGCTTCTTC 
ACCAACGTTTGGAATTTCACGAGTAATTTCTTCAGGTCA - 3' 
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SEQ.ID. n°22 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus agalactiae 
CIP 103227 7 mesurant 733 paires de bases : 

5' - TGAGTTGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTGATCATGTACATGACACCAA 
5 CTGACACACGGTTATCGAATGGTTCACCAGTACGACCATCATAAAGAACAGTC 
TTAGCATCTGAATCCATACCTGCTTCTTGAACAGTTTCCCAAAGGTCTTCTGAA 
GAAGCCCCATCAAAGACTGGCGTTGCAATATGAATACCTAAATTACGAGCAGC 
CATACCTAAATGAAGCTCCATAACTTGTCCGATATTCATACGTGATGGCACCCC 
AAGTGGGTTCAACATGATATCAACTGGCGTTCCATCTGGTAAGTAAGGCATAT 
10 CTTCAACAGGAACAATACGTGAGACGACACCTITGTTrCCGTGACGACCGGCC 
ATCTTATCACCGACTITGATTTTACGTITITGAGCGATATAAACGCGGACAAG 
CATATTAACACCTGATTGCAATTCATCACCATTTGCACGAGTAAAGA'l'll'l'AAC 
GTCACGAACTACTCCATCGCCACCGTGAGGTACACGTAGTGAAGTATCACGAA 
CTrCACGTGATTTATCACCAAAAATGGCATGCAAGAGACGTrCTTCAGCAGAf- 
15 AAGTCCTITTCACCCTTAGGTGTTACCTTACCAACAAGAATGTCACCTrC^ 

ACCTCAGCACCAATGCGGATAATTCCCATTTCATCGAGATCACGTAGTGAATC^ 
TTCACCAACATITrGGATTTCACGAGTAATlTCTTCAGGTCCA — 3' 

SEQ.ID. n°23 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus difficifis CIP 

20 1 03768 T mesurant 71 4 paires de bases : 

5 '- TTGTC ATCAACCATGTGGTG AAGTTTGATCATGTACATGAC ACC AA.CTG AC 
ACACGGTTATCGAATGGTTCACCAGTATGACCATCATAAAGAACAGTCTTAGCAT 
CTGAATCCATACCTGCTTCrTGAACAGTITCCQ\AAGGTCTrCTGAAGAAGCCCC 
ATCAAAGACTGGCGTTGCAATATGAATACCTAAATTACGAGCAGCCATACCTAAA 

25 TGAAGCTCCATAACTTGTCCGATATTCATACGTGATGGCACCCCAAGTGGGTTCA 
ACATGATATCAACTGGCGTTCCATCTGGTAAATAAGGCATATCTTCAACAGGAAC 
AATACGTGAGACGACACCTITGTTrCCGTGACGACCGGCCATCTrATCACCGACT 
TTGATTTTACGTTTITGAGCGATATAAACGCGGACAAGCATATrAACACCTGATr 
GCAATTCATCACCATITGCACGAGTAAAGAT1TTAACGTCACGAACTACTCCATC 

30 GCCACCGTGAGGTA^CGTAGTGAAGTATCACGAACTTCACGTGATTTATCACCA 
AAAATGGCATGCAAGAGACGTrCTrCAGCAGATAAGTCCTTTTCACCCTTAGGCG 
TTACCTTACCAACAAGAATGTCACCTTCTITrACCTCAGCACCAATGCGGATAATT 
CCCATTTCATCGAGATCACGTAGTGAATCTTCACCAACATITGGAATTTCACGAG 
TA-3> 




SEQ.ID. n°24 : sequence partielle du gene rpoB chez Streptococcus intermedrus 
CIP 103248 T mesurant 728 paires de bases : 

5'- TGTCATCAACCATGTGGTGAAGCTTAATCATGTACATGACACCAACGGAC 

ACACGGTTATCAAACGGTTCGCCAGTACGTCCATCATAAAGGATTGTCTTAGC 

ATCGCTATCCATACCTGCTTCACGAACGGTTTCCCAAAGATCATCTGAGCTAGC 

TCCGTCAAAGACTGGCGTTGCAATGTGGATACCAAGTTGCGAGCAGCCATAC 

CGAGGTGCAATTCCATAACTTGTCCGATATTCATACGTGACGGCACCCCAAGA 

GGATrCAACATGATATCAACTGGTGTCCCGTCTGGAAGATACGGCATATCCTC 

AACTGGAACAATGCGGGAAACAACCCCTTTGTTTCCGTGGCGTCCGGCCATCT 

TATCTC<^CGCGGATITTCCGTITITGAGCGATATAAACACGTACCAACATGT 

TGACACCGGATTGCAATrCATCACCGTTCGCACGAGTAAAGATriTrACATCAC 

GGACAACACCTGCACCACCGTGTGGTACACGAAGGGAGGTATCACGCACTTC 

ACGAGACTTATCACCAAAAATrGCATGAAGCAGGCGTTCTTCAGCGGATAAAT 

CriiiiCACCTlTCGGCGTrACTITACCGACAAGAATGTCGCCTrCTlTrACCTC 

AGCACCAATGCGGATAATTCCCATCTCGTCAAGGTCTCTCAAAGCATCTTCCCC 

GACGTTTGGAATTTCGCGCGTGATTTCTTCAGGTCCA - 3' 

SEQ.ID. n°25 : sequence partielle du gene rpoB chez Sreptococcus equi CIP 
102910 T mesurant 728 paires de bases 

5'- TGTCATCAACCATGTGGTGAAGCTTAATCATATACATGACACCAACTGAC 

ACACGATrATCAAACGGCTCACCAGTACGGCCATCATAAAGAACAGTCTrAGC 

ATCGCTATCCATACCTGCTTCACGAACAGTITCCCAAAGGTCCTCAGACGTAGC 

TCCGTCAAAGACCGGTGTTGCGATATGGATACCCAAATTACGAGCAGCCATAC 

CTAGGTGAAGCTCCATAACCTGTCCAATGTTCATACGAGACGGCACCCCAAGA 

GGGTrCAGCATGATGTCAACAGGGGTTCCGTCTGGCAGATATGGCATATCCT 

CAACCGGTACAATACGTGAGACGACACCCTTGTTACCATGACGCCCGGCCATT 

TTATCTCCGACCTTGATriTACGCTrrrGAGCAATGTAAACACGCACCAGCATA 

TTAACACCTGATTGAAGCTCATCACCATITGCGCGTGTAAAGATCTTCACATCA 

CGTACAATCCCGTCACCACCATGAGGAACACGTAACGAGGTATCACGAACCTC 

ACGTGATTTATCACCAAAGATAGCATGCAGGAGACGTrCTTCAGCAGAAAGG 

TCTn^CACCCTTAGGAGTrACCTTACC^CAAGAATATCGCCTrCCTrGACC 

TCTGCACCGATACGGATAATACCCATlTCATCAAGGTCCTrGAGGGCTrCTrCA 

CCAACGTrTGGCACTrCACGTGTGATTTCTTCAGGTCCA - 3' 
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SEQ.ID. n°26 : sequence partielle du gene rpoB chez Enterococcus gattinarum 
CIP 1 0301 3 T mesurant 71 8 paires de bases : 

5'-TCATCAACCATGTGGGCCAATTTGATCATATACATGACACCTACGGAGAT 
5 TCGACCATCAAATGGTTCTCCAGTACGGCCATCATAOyVAACGGTriTGGCGT 
CGCTAGCCATGCCGGCTTCTGCAACTGTTGCCCAGACATCTTCATCGCrGGCA 
CCATCAAAGACTGGTGTAGCCACGTGGATTCCTAATTGGCGGGCAGCCATTCC 
TAAGTGTAATTCCAATACTTGTCCAATGTTCATCCGTGAAGGCACCCCTAATG 
GGTTCAACATGATATCAACTGGTGTACCGTCTGGTAAGAAAGGCATGTCTTCT 
10 TCTGGCATAATGCGAGAAACGACCCCTTTATITCCGTGACGGCCGGCCATrrr 
ATCCCCTTCATGGA1TITCCGTITITGAACGATATACACGCGAACGAGCATATT 
GACACCTGGTGACAATTCATCGCCAGCTTCGCGGGTAAAGATITTCACATCAT 
GGACGATTCCGCCACCACCGTGAGGTACGCGCAGAGAAGTATCGCGGACTTC 
GCGGGCTITITCACCAAAGATrGCATGAAGCAAGCG 
15 CCGTTACCCCTIYAKGCGTTACTTrAC^ 
CCGCANCAATGCGNNNNNNNNNNCTIT^ 

CGACATTCGGGATTCACGAGTGATTCTCAGTCA — 3' . £ 

it" 

SEQ.ID. n°27: sequence partielle du gene rpoB chez Enterococcus, 

20 casseliflavus CIP 103018 T mesurant 727 paires de bases : 

5'- TGTCATCAACCATGTGGGCCAATTTGATCATGTACATGACACCAACGGAG 
ATGCGGCCATCAAATGGTTCGCCGGTACGTCCGTCGTAAAGCACTGTTITGGC 
ATCGCTGGCCATTCCTGCTTCAGCAACCGTTGCCCAAACATCTrCATCGCTGGC 
TCCATCAAAGACTGGTGTTGCCACGTGAATGCCTAATTGACGCGCAGCCATTC 

25 crAAGTGTAACTCTAATACTTGTCCAATGTTCATCCGAGAAGGTACCCCTAATG 
GGTrCAGCATGATATCGACTGGTGTGCCATCTGGTAAGAAAGGCATGTCTTCT 
TCTGGCATAATGCGAGAAACGACCCCTTTGTTTCCGTGACGTCCGGCCATTIT 
ATCCCCTTCATGGATITTCCGTTTITGAACGATATAAACGCGAACCAGCATGTT 
CACACCTGGTGACAATTCATCGCCAGCTrCGCGGGTAAAGATTTTGACATCGT 

30 GGACGATTCCGCCGCCGCCGTGAGGCACGCGTAGAGAAGTGTCACGCACTTC 
GCGGGCTTTITCACCAAAGATrGCGTGCAACAAACGCTCTrCTGCTGAAAGTr 
CCGTTACCCCTITrGGCGTGACTITCCCA^ 

CCGCACCAATGCGGATAATGCCCATITCGTCTAGGTCTTTCAACGCGTCTTCCC 
AACGTTCGGGATITCGCGAGTGATTTCTTCAGGTCCA - 3' 
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SEQ.ID. n°28 : sequence partielle du gene rpoB chez Enterococcus 
saccharolyticus CIP 103246 T mesurant 721 paires de bases : 

5 5 -TGTCATCAACCATGTGGGCAAGTTrAATCATGTACATTACCCCAACAGAG 

ATACGACCATCGAATGGTTCACCCGTACGTCCGTCATAAAGAACAGTTTTCGC 

ATCGCGCGCCATGCCCGCTTCGCGAACTGTITCCCATACGTCATCATCTGATGC 

ACCATCAAATACTGGTGTAGCTACATGGATGCCTAACTGACGTGCAGCCATCC 

CTAAGTGTAATTCCAATACTTGTCCGATGTTCATACGAGATGGTACTCCTAGT 

GGGTTCAACATGATATCAACTGGTGTGCCGTCTGGTAAGAATGGCATGTCTTC 

TTCTGGCATAATGCGAGAGACAACCCCTITGTTACCATGACGTCCCGCCATTTT 

ATCTCCTTCGTGAATCTTACGTTTTTGCACGATATAAACACGAACTAACATGT^ 

CACACCTGGAGATAATTCGTCGCCTGCTTCACGGGTAAAGATTTTAACATCGT 

GAACGATACCGCCACCGCCGTGAGGAACACGTAATGATGTATCACGTAC1TCA 

CGTGCTTTTTCACCGAAGATrGCGTGCAATAGACGTrCTTCTGCAGATAATTC 

GGTTACCCCTITAGGAGTGACriTACCTACTAATAAGTCGC(^TClTGT^ 

GGCACCGATACGGATAATACCCATTTCGTCTAAGTCTITTAATGCGTCTrCCCC 
AACGTTAGGAATTrCGCGTGTATTCTTCAG — 3' 

SEQ.ID. n°29 : sequence partielle du gene rpoB chez Enterococcus faecium CIP 
103014 1 " mesurant 727 paires de bases : 

5'-TGTCATCAACCATGTGAGCAAGTTTGATCATGTACATCACACCGACAGAC 

ACACGTCCATCAAATGGTTCACCTGTACGTCCGTCGTACAGAACAGTTITCGC 

ATCGCTGGCCATACCGGCTTCACGAACTGTTTCCCATACGTCTTCATCACTTGC 

ACCATCAAATACTGGCGTTGCTACGTGGATACCTAACTGACGTGCAGCCATAC 

CCAAGTGTAATTCCAATACTTGCCCGATGTTCATACGTGAAGGCACCCCTAAA 

GGATTCAGCATGATATCGATTGGTGTTCCATCAGGTAGGAATGGCATATCTTC 

TrCCGGCATAATACGGGATACAACCCCTrrATrrCCGTGACGACCGGCCATriT 

ATCCCOTCATGGATTITACGTrTTrGAACGATATAAACACGAACTAAC^ 

TACGCCTGGTGACAATTCATCTCCAGCTTCACGAGTAAAGATTTTCACATCGT 

GAACGATACCGCCGCCGCCATGTGGTACACGTAATGATGTATCGCGGACTTCA 

CGAGCTTTITCGCCAAAGATCGCATGCAATAGACGTrCTrCTGCAGATAATrCT 

GTrACCCCTTTTGGCGTGACTITCCCTACAAGCAAATCGCCATCTrGGACTrCT 

GCACCAATACGGATGATACCCATTTCGTCTAAATCTITTAATGCGTCTTCCCGA 

CATTAGGGATTTCGCGTGTGATITCTTCAGGTCCA - 3' 



SEQ.ID. n°30 : sequence partielle du gene rpoB chez Enterococcus faecalis CIP 
1 0301 5 T mesurant 724 paires de bases : 

5'-TGTCATCAACCATGTGGGCTAATTTAATCATATACATGACACCAACGGAA 
5 ATACGGTTATCAAATGGTTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGAACTGTTTTAGC 
ATCGCTAGCCATACCAGCITCACGAACAGTTrCCCAAACGTCTrCATCGGTTGC 
CCCATCGAAAACAGGTGTTGCGACGTGAATACCTAATTGGCGAGCA.GCCATAC 
CTAAGTGTAATTCAAGTACTTGTCCGATATTCATACGAGAAGGTACCCCTAAT 
GGGTTCAACATGATATCAACAGGTGTTCCGTCAGGTAAGAATGGGATATCTTC 
10 TTCCGGCATAATACGGGAAACAACCCCTITATITCCGTGACGTCCCGCCATrrr 
ATCTCCTTCGTGAATITrACGTlTrrGAACGATATAGACACGAACTAAC^TGTr 
GACACCTGGTGATAATTCATCGCCAGCTTCACGAGTAAAGATTTTCACATCAT 
GAACGATACCGCCGCCACCGTGAGGTACACGGAGAGACGTATCACGAACTTC 
GCGGGCTITTTCCCCGAAGATrGCGTGTAATAAACGTTCTrCTGCAGATAA 
15 CTGTGACCCCTlTAGGTGTGACTITCCCAACTAGTAAGTCGCCATCTTGAACXr . 
CAGCACCAATGCGGATAATCCCCATTTCGTCTAAGTCTITCAACGCGTCTTCGQ ■ 
AACGTTTGGAATITCACGGGTATTTCTTCAGGTCA - 3' i 

SEQ.ID. n°31 : sequence partielle du gene rpoB chez Enterococcus avium GIP 
20 1 0301 9 T mesurant 570 paires de bases : 

SEQ.ID. n°31 : sequence partielle du gene rpoB chez Enterococcus avium CIP 
103019 T mesurant 570 paires de bases : 

5'- GTCCATCATAAAGAACGGTCTTAGCATCTGCTGCCATACGAGCTTCACGA 
ACTGTTTCCGAAACATCGCTATCTTGCGCACCATCGAAGACTGGTGTCGCAAC 

25 ATGGATACCTAGTTGGCGAGCCGCCATTCCCAAGTGTAATrCCAACACTTGTC 
CGATGTTCATCCGAGATGGCACACCTAATGGGTTCAACATGATATCAACTGGC 
GTACCGTCTGGTAAGAAAGGCATGTCTTCTTCTGGCATAATGCGAGAAACGA 
CCCCTlTATITCCGTGACGGCCGGCCATITrATCCCCTrCATGAATCTrACGTr 
TTTGCACGATGTACACGCGCACTAACATATTTACACCTGGAGATAATTCATCGC 

30 CTGCTTCACGAGTAAAGATCTTCACATCGTGAACGATCCCGCCGCCACCATGC 
GGTACACGAAGAGATGTATCACGAACTTCACGAGCCTTTTCACCAAAGATCGC 
ATGCAACAAACGTTCTTCAGCTGATAATTCTGTTACCCCTTTAGGA 
ACCAACTAATAAATCACCATCATGAACTTCAGCACCAATAC-3 1 
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SEQ.ID. n°32 : sequence partielle du gene rpoB chez Abiotrophia defectiva CIP 
103242 1 " mesurant 732 paires de bases : 

S'-GAAGTTGTCATCAACCATGTGGGCCAACTTAATCATGTACATAACCCCAA 
CAGAGACTITACGGTCAAATGGTTCACCGGTTCGACCATCATATAAGATAGTC 
TTAGCGTCAGCTrCTAAGCCGGCTrCCTTAACTGTITCCCAGACATCTrCTrCA 
CTAGCACCGTCAAAGACAGGTGTTGCAATCTTGATGCCCATTTCGCGAGCAGC 
CATCCCCAAGTGTAACTCTAGGACTTGCCCGATGTTCATACGGGATGGAACCC 
CTAATGGGTrCAACATGATATCAACTGGGGTACCATCTGGTAAGAATGGCATA 
TCTTCTTCCGGCATGATAAGGGAGACAACCCCTITGTTACCGTGACGACCGGC 
CATCTTATCCCCTTCATTGATTTTACGTTTTTGTACGATGT^ 

CTTGTTGACACCTGGTGCCAATTCGTCGCCAGCTrCGCGGGTAAAGATrTTAA 
CGTCGTGGACAATCCCGCCCCCGCCGTGTGGCACACGCAAGGAAGTATCACG 
TACTTCACGCGCCTTCTCACCGAAGATAGCATGGAGCAAGCGTTCTTCCGCAG 
ACAACTCGGTCACACCTITrGGTGTrACCTrACCAACTAAGATATCGCCGTCTr 
15 TTACTTCCGCCCCGATACAGATAATCCCGTCTTGGTCTAAGTACTTGAGGGCA 
TCTTCGGACACGTITGGAATTTCGCGTGTAATITCTTCAGGTCA - 3' 

SEQ.ID. n°33 : sequence partielle du gene rpoB chez Gemella morbilorum CIP 
81.10 T mesurant 727 paires de bases : 

20 5'- TGTCATCAACCATGTGTGCAAGTITATCATGTACATrACCCCTACAGATAC 
ACGGCTATCAAATGGCTGACCTGTACGTCCGTCATAAAGAACTGTCTTAGCAT 
CTrTAGCCATTCCAGCTrCCGCAACTGTAGACCAAACATCTTCATCAGTAGCAC 
CATCGAATACTGGTGTAGCTACGTGGATTCCAAGTTGTTTAGCAGCCATACCT 
AAGTGTAGCTCTAATACTTGTCCAATGTTCATACGAGATGGAACCCCAAGTGG 

25 GTrrAACATTACGTCAACTGGTGTACCATCTGGTAGGTAAGGCATATClTCTr 

CTGGTAAGATATTTGAGATAACCCCTTTGTTACCGTGACGACCGGCCATTTTA 

TCTCCTACACGAATlTrACGTlTTTGGACGATAAATACACGAACAAGTrCATIT 

ACACCGTTAGGTAATTCAGCACCATCTrCACGTITAAAGATrrrAACATCAGCA 

ACTACTCCATCAGCACCGTGAGGTAGACGTAATGAAGTATCACGTACTTCTTTA 
GATTTAGCTCCAAAGATAGCATATAATAATT^ 

AATCCTTTCGGTGTAACTITACCTACTAAAATATCTCCATCriTAACrrCA 

CCAATACGAATGATTCCTCGTGCATCTAAGTITCTAAGTGCATrrrCACCCTAC 
GTTTGGAATCTCACGAGTAATITCTTCAGGTCA - 3' 
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SEQ.ID. n°34 : sequence partielle du gene rpoB chez Gemella haemolysans CIP 
1 01 1 26 T mesurant 726 paires de bases : 

5'-TGTCATCAACCATGTGTGCAAGTITAATCATGTACATTACCCCTACAGATA 
CACGGCTATCAAATGGCTCACCTGTACGTCCGTCATAAAGAACTGTCTTAGCA 

5 TCTTTAGCCATTCCAGCTrCCGCAACTGTAGACCAAACATCTTCATCAGTAGCA 
CCATCGAATACTGGTGTAGCTACGTGGATTCCAAGTTGTTTAGCAGCCATACC 
TAAGTGTAGCrCTAATACTTGTCCAATGTTGATACGAGATGGAACCCCAAGTG 
GGTTTAACATTACGTCAACTGGTGTACCATCTGGTAGGTAAGGCATATCTTCT 
TCTGGTAAGATATTTGAGATAACCCCTTTGTTACCGTGACGACCGGCCATITT 

10 ATCTCCTACACGAATITrACGTITITGGACGATAAATACACGAACAAGTrCATr 
TACACCGTrAGGTAATTCAGCACCATCTTCACGTITAA^GATrTTAACATCAGC 
AACTACTCCATCAGCACCGTGAGGTACACGTAATGAAGTATCACGTACTTCTTT 
AGATITAGCTCCAAAGATAGCATATAATAATITlTCTrCTGGAGTTTGTrCAG^ 
TAATCCTITCGGTGTAACTlTACCTACTAAAATATCTCCATCTITAACTrCAG^ 

IS CCCAATACGAATGATTCCTCGTGCATCTAAGTTTCTAAGTGCATITrCACCTAC^i 
GTTTGGAATCTCACGAGTATTCTTCAGGTCCA - 3' a 

SEQ.ID. n°35 : sequence partielle du gene rpoB chez Granulicatella adjacen^ 
CIP 103243 1 " mesurant 719 paires de bases : v 

20 5'- CATCAACCATGTGAGGAAGTITGATCATGTACATAACCCCTACTGACACA .. « 
CGGTTATCGAATGGTTCCCCTGTACGTCCATCATATAGAATTGTTTTCGCATCA 
CGAGCCATACCCGCTrCTGCAACAGTTCCCCATACGTCTTCATCTTGCGCACCA 
TCGAATACTGGTGTTGCGATGTAAATACCTAATTCACGAGCAGCCATCCCTAA 
GTGTAACTCTAACACTTGTCCGATGTTCATACGTGAAGGTACCCCTAATGGGT 

25 TTAACATGATGTCAACTGGTGTTCCATCTGGTAAGAATGGCATATCTTCTTCC 
GGCATAATACGGGAAACAACCCCTITATTACCGTGACGTCCGGCCATCTTATC 
CCCTTCATTGATlTrACGTlTrrGTACAATATATACACGAACTAATIT 
CCAGGTGCTAATTCATCACCTGCTGCACGTGTGAATACACGTACATCACGGAC 
AATACCGCCACCGCCGTGAGGTACACGTAGAGATGTGTCACGAACTTCACGA 

30 GCTITITCACCGAAGATrGCGTGTAATAAACGTrCCrCTGGTGATTGTTCTGTr 
AACC CTTTAGG AGTTACTTTACCAACTAAGATGTC ACCATCTTTAACTTCGGCA 
CCGATACGAATAATTCCGTCTGCGTCrAGGTTCTTCAATGCGTCTTCCCAACGT 
TTGGAATCTCACGAGTAATTCTTCAGG - 3' 
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Dans les sequences ci-dessus, le nucleotide M designe A ou C, le 
nucleotide R designe A ou G, le nucleotide W designe A ou T, le nucleotide Y 
designe C ou T et le nucleotide N designe A, T, C ou G. 

Dans les sequences ci-dessus, les references CIP se rapportent a des 
depots a la Collection Nationale de Culture des Microorganismes (CNCM) de 
I'lnstitut Pasteur a Paris (France). 

Exemple 3. Identification en aveugle d'une collection de 20 souches 
bacteriennes comprenant 10 souches de bacteries appartenant aux genres 
Streptococcus et genres apparentes. 

Une collection de vingt souches appartenant aux especes bacteriennes 
suivantes: Steptococcus pyogenes, Streptococcus sanguis, Granulicatella 
adjacens, Abiotrophia defectiva, Enterococcus avium, Enterococcus faecaiis, 
Gemeila haemolysans, Gemella morbilorum, Streptococcus equi, Streptococcus 
anginosus, Staphylococcus aureus, Pseudomonas oleovorans, Mycobacterium 
avium, Bacillus cereus, Acinetobacter anitratus, Corynebacterium amycolatum, 
Klebsiella terrigena, Pasteurella, Lactobacillus rhamnosus,. Staphylococcus, a 
ete codee de facon a realiser une identification moleculaire en aveugle 
(I'experimentateur ne connaissant pas a priori I'identite des souches) des 
souches selon le precede decrit dans la presente demandede brevet, 
(-'extraction des acides nucleiques ainsi que ('amplification du fragment du gene 
rpoB ont ete realisees comme decrites dans I'exemple n°2 en incorporant des 
amorces consistant dans des melanges de 4 oligonucleotides qui ont des 
sequences consistant dans les sequences SEQ ID N°6 (comme amorce 5')° et 
SEQ ID N°7 (comme amorce 3') avec N representant I'inostne, dans une 
amplification PCR (Fig. 1). Le sequencage de ces 10 amplifiats a ete realise en 
incorporant dans la reaction de sequencage les amorces SEQ ID N°6 et SEQ ID 
N°7 comme decrit dans I'exemple n°2 et la cornparaison des sequences 
obtenues avec les sequences SEQ.ID n° 1 a 5 et 8 a 35 a permis d'identifier les 
dix souches amplifies comme etant Steptococcus pyogenes, Streptococcus 
sanguis, Granulicatella adjacens, Abiotrophia defectiva, Enterococcus avium, 
Enterococcus faecaiis, Gemella haemolysans, Gemella morbilorum, 
Streptococcus equi, Streptococcus anginosus. Le decodage de ces 10 souches 




a montre 100% de concordance entre I'identification moleculaire selon le 
procede faisant I'objet de la presente invention et I'identification etablie 
anterieurement par les methodes phenotypiques standard, Ce resultat illustre la 
specificity du jeu d'amorces SEQ ID N°6/SEQ ID N° 7 utilise pour ce travail. 
5 Les autres bacteries choisies pour ce qu'elles sont frequemment 

isolees dans les pretevements cliniques humains ou animaux susceptibles de 
contenir egalement des bacteries du genre Streptococcus, n'ont pas ete 
amplifies, demontrant ainsi la specificite des amorces utilisees pour le genre 
Streptococcus et dits 4 genres apparentes dans les conditions d'utilisation pour 
10 la detection des bacteries du genre Streptococcus et dits 4 genres apparentes 
selon I'invention par rapport aux bacteries d'un autre genre. 

Sur la figure 1 sont represents les produits d'amplification PCR obtenus 
a partir de dix souches bacteriennes codees, comportant 7 souches appartenant 
au genre Streptococcus et lesdits 4 genres apparentes (colonnes 2, 3, 4, 7 -ll) 
15 et 3 souches bacteriennes de genres bacteriens autres que Streptococcus et 
lesdits 4 genres apparentes (colonnes 5,6 et 12). Les colonnes 1 et. 13; 
represented le marqueur de poids moleculaire. Les produits d'amplification sojpt 
obtenus apres incorporation des amorces SEQ ID N°6 et SEQ ID N° 7 decrits ci- 
dessus et sont visualises par coloration au bromure d'ethidium aprps 
20 electrophorese sur un gel d'agarose. 




REVENDICATIONS 

1. Gene ou fragment de gene rpoB d'une bacterie du genre 
Streptococcus et des 4 genres apparentes Enterococcus, Gemella, Abiotrophia 
et Granuticateila, caracterise en ce qu'il comprend une sequence telle que 
decrite dans les sequences SEQ.ID. n° 8 a 35 dans lesquelles : 

- le nucleotide K represente T ou G, 

- le nucleotide M represente A ou C, 

- le nucleotide R represente A ou G, 

- le nucleotide W represente A ou T, 

- le nucleotide Y represente C ou T, 

- le nucleotide N represente A, T, C, G ou I, et 
les sequences inverses et sequences complementaires. 

2. Gene rpoB d'une des bacteries Streptococcus anginosus, 
Streptococcus equinus, Abiotrophia defectiva, Streptococcus mutans et 
Enterococcus faecalis caracterise en ce qu'il correspond a I'une des sequences 
telles que decrites dans les sequences SEQ.ID. n° 1 a 5, dans lesquelles : 

- le nucleotide K represente T ou G, 

- le nucleotide M represente A ou C, 

- le nucleotide R represente A ou G, 

- le nucleotide W represente A ou T, 

- le nucleotide Y represente C ou T, 

- le nucleotide N represente A, T, C, G ou I, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

3. Fragment d'un gene rpoB selon la revendication 1, caracterise en 
ce qu'il consiste dans I'une des sequences SEQ.ID. n° 8 a 35, dans lesquelles : 

- le nucleotide K represente T ou G, 

- le nucleotide M represente A ou C, 

- le nucleotide R represente A ou G, 

- le nucleotide W represente A ou T, 

- le nucleotide Y represente CouT, 

- le nucleotide N represente A, T, C, ou G 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 
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REVENDICATIONS 
1. Gene ou fragment de g5ne rpoB d'une bacterie du genre 
Streptococcus et des 4 genres apparentes Enterococcus, Gemella, Abiotrophia 
et Granulicatella, caracterise en ce qu'il comprend une sequence telle que 
5 decrite dans les sequences SEQ.ID. n° 8 a 35 dans lesquelles : 
. - le nucleotide K represente T ou G, 

- le nucleotide M represente A ou C, 

- le nucleotide R represente A ou G, 

- le nucleotide W represente A ou T, 
10 - le nucleotide Y represente C ou T, 

- le nucleotide N represente A, T, C, G ou I, et 
les sequences inverses et sequences complementaires. 

-2. Gene rpoB d'une des bacteries Streptococcus anginosijs, 
Streptococcus equinus, Abiotrophia defectiva, Streptococcus mutatis Bt 
15 Enterococcus faecalis selon la revendication 1, caracterise en ce qflfil 
correspond a Tune des sequences telles que decrites dans les sequences 
SEQ.ID. n° 1 a 5, dans lesquelles : -f' " 

- le nucleotide K represente T ou G, 

- le nucleotide M represente Aou C, 
20 v- le nucleotide R represente Aou G, 

- le nucleotide W represente A ou T, 

- le nucleotide Y represente C ou T, 

- le nucleotide N represente A, T, C, G ou I, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 
25 3. Fragment d'un gene rpoB selon la revendication 1, caracterise en 

ce qu'il consiste dans Tune des sequences SEQ.ID. n° 8 a 35, dans lesquelles : 

- le nucleotide K represente TouG, 

- le nucleotide M represente A ou C, 

- le nucleotide R represente A ou G, 
30 - le nucleotide W represente A ou T, 

- le nucleotide Y represente C ou T, 

- le nucleotide N represente A, T, C, ou G 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 
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4. Oligonucleotide caracterise en ce qu'il comprend une sequence 
d'au moins 12, de preference de 18 a 35, motifs nucleotidiques consecutifs 
incluse dans I'une des sequences SEQ.ID. n° 6 et 7 suivantes : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', et 

- SEQ ID N°7: 5'-TG NARTTTRTCATCAACCATGTG-3' , 
dans lesquelles : 

- N represente I'inosine ou I'un des 4 nucleotides A, T, C ou G, 

- R represente A ou G, 

- M represente A ou C, et 

- Y represente C ou T, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

5. Melange d'oligo nucleotides, caracterise en ce qu'il est constitue 
d'un melange equimolaire de 16 oligonucleotides de sequences differentes 
comprenant chacune au moins 18, de preference de 18 a 35, de preference 
encore au moins 20 motifs nucleotidiques consecutifs, inclus dans la sequence 
suivante : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', 
dans laquelle r 

- R represente AouG, 

- Y represente C ou T, 

- M represente A ou C, et 

- N represente A, T, C ou G, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

6. Melange d'oligonucleotides, caracterise en ce qu'il est 
constitue d'un melange equimolaire de 4 oligonucleotides de sequences 
differentes comprenant chacune au moins 18, de preference de 18 a 35, de 
preference encore au moins 20 motifs nucleotidiques consecutifs, incluses dans 
la sequence suivante : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, 

- Y represente C ou T, 

- M represente A ou C, et 
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4. Oligonucleotide caracterise en ce qu'il comprend une sequence 
d'au moins 12, motifs nucleotidiques consecutifs incluse dans Tune des 
sequences SEQ.ID. n° 6 et 7 suivantes : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AA RYTNGG MCCTG AAG AAAT-3' , et 
5 - SEQ ID N°7: 5'-TGNARTTTRTCATCAACCATGTG-3 , > 

dans lesquelles : 

- N represente I'inosine ou Tun des 4 nucleotides A, T, C ou G, 

- R represente A ou G, 

- M represente A ou C, et 
10 - Y represente C ou T, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

5, Melange d'oligonucleotides, caracterise en ce qu'il est constitue 
d'un melange equimolaire de 16 oligonucleotides selon la revendication 4, de 
sequences differentes comprenant chacune au moins 18, de preference ay 

15 moins 20 motifs nucleotidiques consecutifs, inclus dans la sequence suivante : f 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGGMCCTGAAGAAAT-3', 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, 

- Y represente Cou T, 

20 - M represente A ou C, et 

- N represente A, T, C ou G, 

. et les sequences inverses et sequences complementaires. 

6. Melange d'oligonucleotides, caracterise en ce qull est 
constitue d'un melange equimolaire de 4 oligonucleotides selon la revendication 
25 4 de sequences differentes comprenant chacune au moins 18, de preference au 
moins 20 motifs nucleotidiques consecutifs, incluses dans la sequence suivante : 

- SEQ ID N° 6 : 5' AARYTNGG MCCTG AAG AAAT-3\ 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, 
30 - Y represente C ou T, 

- M represente A ou C, et 

- N represente Tinosine, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 
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- N represente I'inosine, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

7. Melange ^oligonucleotides, caracterise en ce qu'il est 
constitue d'un melange equimolaire de 16 oligonucleotides de sequences 
differentes comprenant chacune au moins 21, de preference de 21 a 35, de 
preference encore au moins 23 motifs nucleotidiques consecutifs, Incluses dans 
la sequence suivante : 

- SEQ ID N°7: 5'-TGNARTTTRTCATCAACCATGTG-3\ 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, et 

- N represente A, T, C ou G, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

8. Melange d'oligonucleotides, caracterise en ce qu'il est 
constitue d'un melange equimolaire de 4 oligonucleotides de sequences 
differentes comprenant chacune au moins 21, de preference de 21 a 35, de 
preference encore au moins 23 motifs nucleotidiques consecutifs, incluses dans 
la sequence suivante : 

- SEQ ID N°7: S'-TGNARTTTRTCATCAACCATGTG-S', 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, et 

- N represente I'inosine, 

et les sequences inverses et sequences complementaires. 

9. Melange d'oligonucleotides selon I'une des revendications 6 ou 8, 
caracterise en ce que lesdites sequences consistent dans les sequences 
SEQ.ID. n° 6 et 7 dans lesquelles N represente I'inosine, et les sequences 
inverses et sequences complementaires. 

10. Procede de detection par identification moleculaire d'une bacterie 
de I'une des especes du genre Streptococcus et dits 4 genres apparentes, 
caracterise en ce qu'on utilise : 

- un gene ou fragment de gene rpoB selon I'une des revendications 1 a 3, 

ou 

- au moins un oligonucleotide ou melange d'oligonucleotides selon I'une 
des revendications 4 a 9. 
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7. Melange ^oligonucleotides, caracterise en ce qu'il est 
constitue d'un melange equimolaire de 16 oligonucleotides selon la 
revendication 4, de sequences differentes comprenant chacune au moins 21, de 
preference au moins 23 motifs nucleotidiques consecutifs, incluses dans la 

5 sequence suivante : 

- SEQ ID N°7: 5 , -TGNARTTTRTCATCAACCATGTG-3 , > 
dans laquelle : 

- R represente A ou G, et 

- N represente A, T, C ou G, 

10 et les sequences inverses et sequences complementaires. 

8. Melange d'oligonucleotides, caracterise en ce qu'il est 
constitue d'un melange equimolaire de 4 oligonucleotides selon la revendication 
4, de sequences differentes comprenant chacune au moins 21, de preference &u 
moins 23 motifs nucleotidiques consecutifs, incluses dans la sequence suivantef: 

15 - SEQ ID N°7: 5 , -TGNARTTTRTCATCAACCATGTG-3^ ^ 

dans laquelle : V?*' 

- R represente A ou G, et 

- N represente Pinosine, \ 
et les sequences inverses et sequences complementaires. 

20 9: Melahgie d'oligonucleotides selon Tune des revendications 6 ou 8, 

caracterise en ce que lesdites sequences consistent dans les sequences 
SEQ. ID. n° 6 et 7 dans lesquelles N represente Pinosine, et les sequences 
inverses et sequences complementaires. 

10. Procede de detection par identification moleculaire d'une bacterie 
25 de Tune des especes du genre Streptococcus et des 4 genres apparentes 

Enterococcus, Gemella, Abiotrophia et Granulicatella, caracterise en ce qu'on 
utilise : 

- un gene ou fragment de gene rpoB selon Pune des revendications 1 a 3, 

ou 

30 - au moins un oligonucleotide ou melange d'oligonucleotides selon Pune 

des revendications 4 a 9. 

1 1 . Procede selon la revendication 10, caracterise en ce qu ! on utilise : 

- un fragment du gene rpoB de ladite bacterie selon la revendication 3, ou 




1 1 . Precede selon la revendication 10, caracterise en ce qu'on utilise : 

- un fragment du gene rpoB de ladite bacterie selon la revendication 3, ou 

- au moins un melange d'oligonucleotides selon la revendication 9. 

12. Precede selon I'une des revendications 10 ou 1 1, caracterise en ce 
5 qu'il comprend les etapes dans lesquelles : 

1- on met en contact au moins une sonde de genre comprenant un dit 
melange d'oligonucleotides selon I'une des revendications 5 a 9, avec un 
echantillon contenant ou susceptible de contenir des acides nucleiques d'au 
moins une telle bacterie du genre Streptococcus et ses dits 4 genres 

10 apparentes, et 

2- on determine la formation ou I'absence de formation d'un complexe 
d'hybridation entre ladite sonde de genre et les acides nucleiques de 
I'echantillon, et on determine ainsi la presence de ladite bacterie dans 
I'echantillon s'il y a formation d'un complexe d'hybridation. 

15 13 - Precede selon I'une des revendications 1 1 ou 12, caracterise en ce 

qu'il comprend les etapes dans lesquelles : 

1- on met en contact les amorces d'amplification comprenant desdits 

melanges d'oligonucleotides selon I'une des revendications 5 a 9 avec un 

echantillon contenant ou susceptible de contenir des acides nucleiques d'au 
20 moins une telle bacterie du genre Streptococcus et lesdits 4 genres apparentes, 

et avec : 

- comme amorce 5', un dit melange d'oligonucleotides comprenant une 
sequence incluse dans la sequence SEQ.ID. n°6, de preference consistant dans 
ladite sequence SEQ ID N°6 complete, ou une dite sequence comptementaire 

25 selon I'une des revendications 5, 6 ou 9, et 

- comme amorce 3' un dit melange d'oligonucleotides comprenant une 
sequence incluse dans la sequence SEQ.ID. n°7, ou de preference consistant 
dans ladite sequence SEQ ID N°7 complete ou une sequence complementaire 
selon I'une des revendications 7, 8 ou 9.. 

30 2 " on realise une amplification d'acides nucleiques par reaction de 

polymerisation enzymatique et on determine I'apparition ou I'absence d'un 
produit d'amplification, et on determine ainsi la presence de ladite bacterie dans 
I'echantillon si un produit d'amplification est apparu. 
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- au moins un melange ^'oligonucleotides selon la revendication 9. 

12. Procede selon Tune des revendications 10 ou 1 1 /caracterise en ce 
qu'il comprend les etapes dans lesquelles : 

1- on met en contact au moins une sonde de genre comprenant un dit 
5 melange d'oligonucleotides selon Tune des revendications 5 a 9, avec un 

echantillon contenant ou susceptible de contenir des acides nucleiques d'au 
moins une telle bacterie du genre Streptococcus et ses dits 4 genres 
apparentes, et 

2- on determine la formation ou I'absence de formation d'un complexe 
10 d'hybridation entre ladite sonde de genre et les acides nucleiques de 

I'echantillon, et on determine ainsi la presence de ladite bacterie dans 
I'echantillon s'il y a formation d'un complexe d'hybridation. 

1 3. Procede selon Tune des revendications 1 0 ou 1 1 , caracterise en cef 
qu'il comprend les etapes dans lesquelles : * 

15 1- on met en contact les amorces d'amplification comprenant desditf 

melanges d'oligonucleotides selon Tune des revendications 5 a 9 avec urr 
echantillon contenant ou susceptible de contenir des acides nucleiques d'aft 
moins une telle bacterie du genre Streptococcus et lesdits 4 genres apparentes; 
et avec : ?' 
: 20 r - comme amorce 5', un dit melange d'oligonucleotides comprenant urie 

sequence incluse dans la sequence SEQ.ID. n°6, de preference consistant dans 
tadite sequence SEQ ID N°6 complete, ou une dite sequence complementaire 
selon Tune des revendications 5, 6 bu 9, et 

- comme amorce 3 1 un dit melange d'oligonucleotides comprenant une 

25 sequence incluse dans la sequence SEQ.ID. n°7, ou de preference consistant 
dans ladite sequence SEQ ID N°7 complete pu une sequence complementaire 
selon Tune des revendications 7, 8 ou i9.. 

2- on realise une amplification d'acides nucleiques par reaction de 
polymerisation enzyrnatique et on determine I'apparition ou I'absence d'un 

30 produit d'amplification, et on determine ainsi la presence de ladite bacterie dans 
Techantillon si un produit d'amplification est apparu. 



IVIUUIIIBti IW IO/U 
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14. Procede selon la revendication 10, caracterise en ce qu'on cherche 
a detecter specifiquement une espece donnee d'une bacterie du groupe 
Streptococcus et lesdits 4 genres apparentes choisie parmi les especes : 
Streptococcus nutans, Streptococcus oralis, Streptococcus pneumoniae, 
Streptococcus pyogenes, Streptococcus salivarius, Streptococcus sanguinis, 
Streptococcus suis, Streptococcus acidominimus, Streptococcus agalactiae, 
Streptococcus anginosus, Streptococcus constellatus, Streptococcus difficilis, 
Streptococcus dysgalactiae, Streptococcus equi, Streptococcus equinus, 
Streptococcus intermedius, Streptococcus mitis, Streptococcus bovis, 
Streptococcus alactolyticus, Streptococcus gallolyticus, Streptococcus 
macedonicus, Streptococcus infantarius, Streptococcus hominis, Granulicatelfa 
adjacens, Abiotrophia defectiva, Enterococcus avium, Enterococcus 
casselliflavus, Enterococcus faecalis, Enterococcus faecium, Enterococcus 
gallinarum, Enterococcus sacharolyticus, Gemeila haemolysans et Gemella 
morbillorum. 
procede dans lequel : 

1- on met en contact un echantillon contenant ou susceptible de contenir 
des acides nucleiques d'au moins une telle bacterie, avec au molns une sonde 
d'espece consistant dans un gene ou fragment de gene selon I'une des 
revendications 1 a 3, de preference un oligonucleotide consistant respectivement 
dans I'une desdites sequences SEQ.ID. n° 8 a 35, selon la revendication 3, les 
sequences inverses et sequences complementers, et 

2- on determine la formation ou I'absence d'un complexe d'hybridation 
entre ladite sonde et les acides nucleiques de I'echantillon, et on determine ainsi 
la presence de ladite bacterie dans I'echantillon s'il y a formation d'un complexe 
d'hybridation. 

1 5. Procede selon I'une des revendications 1 0 ou 1 1 , caracterise en ce 
qu'on cherche a detecter une espece donnee d'une bacterie du genre 
Streptococcus et lesdits 4 genres apparentes choisie parmi les especes : 
Streptococcus mutans, Streptococcus oralis, Streptococcus pneumoniae, 
Streptococcus pyogenes, Streptococcus salivarius, Streptococcus sanguinis, 
Streptococcus suis, Streptococcus acidominimus, Streptococcus agalactiae, 
Streptococcus anginosus, Streptococcus constellatus, Streptococcus difficilis, 
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14, Procede selon la revendication 10, caracterise en ce qu'on cherche 
a detecter specifiquement une espece donnee d'une bacterie du groupe 
Streptococcus et lesdits 4 genres apparentes choisie parmi les especes : 
Streptococcus mutans, Streptococcus oralis, Streptococcus pneumoniae, 

5 Streptococcus pyogenes, Streptococcus salivarius, Streptococcus sanguinis, 
Streptococcus suis, Streptococcus acidominimus, Streptococcus agalactiae, 
Streptococcus anginosus, Streptococcus constellatus, Streptococcus difficilis, 
Streptococcus dysgalactiae, Streptococcus equi, Streptococcus equinus, 
Streptococcus intermedius, Streptococcus mitis, Streptococcus bovis, 
10 Streptococcus alactolyticus, Streptococcus gallolyticus, Streptococcus 
macedonicus, Streptococcus infantarius, Streptococcus hominis, Granulicatella 
adjacens, Abiotrophia defectiva, Enterococcus avium, Enterococcus 
casselliflavus, Enterococcus faecalis, Enterococcus faecium, Enterococciip 
gallinarum, Enterococcus sacharolyticus, Gemella haemolysans et Gemella 
15 morbillorum. £ 
procede dans lequel : : f 

1- on met en contact un echantillon contenant ou susceptible de conterijr 
des acides nucleiques d'au moins une telle bacterie, avec au moins une sondfe 
d'espece consistant dans un gene ou fragment de gene selon Tune des 

f 20 revendications 1 a 3, de preference un. oligonucleotide consistant respectivement 
dans Pune desdites sequences SEQ.ID. n° 8 a 35, selon la revendication 3, les 
sequences inverses et sequences complementaires, et 

2- on determine la formation ou Tabsence d'un complexe d'hybridation 
entre ladite sonde et les acides nucleiques de I'echantillon, et on determine ainsi 

25 la presence de ladite bacterie dans Techantillon s'il y a formation d'un complexe 
d'hybridation. 

15. Procede selon Tune des revendications 10 ou 11, caracterise en ce 
qu ! on cherche a detecter une espece donnee d'une bacterie du genre 
Streptococcus et lesdits 4 genres apparentes choisie parmi les especes : 

30 Streptococcus mutans, Streptococcus oralis, Streptococcus pneumoniae, 
Streptococcus pyogenes, Streptococcus salivarius, Streptococcus sanguinis, 
Streptococcus suis, Streptococcus acidominimus, Streptococcus agalactiae, 
Streptococcus anginosus, Streptococcus constellatus, Streptococcus difficilis, 
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Streptococcus dysgalactiae, Streptococcus equi, Streptococcus equinus, 
Streptococcus intermedius, Streptococcus mitis, Streptococcus bovis, 
Streptococcus alactolyticus, Streptococcus gallolyticus, Streptococcus 
macedonicus, Streptococcus infantarius, Streptococcus hominis, Granulicatella 
adjacens, Abiotroph/a defectiva, Enterococcus avium, Enterococcus 
casselliflavus, Enterococcus faecalis, Enterococcus faecium, Enterococcus 
gallinarum, Enterococcus sacharolyticus, Gemella haemolysans et Gemefla 
morbillorum, precede dans lequel, dans un echantilion contenant ou susceptible 
de contenir des acides nucleiques d'au moins une telle bacterie du genre 
Staphylococcus, on effectue les etapes dans lesquelles : 

a) on realise une reaction de sequencage d'un fragment du gene rpoB 
amplifie d'une dite bacterie donnee a I'aide des amorces nucleotidiques 
consistant dans desdits melanges d'oligonucleotides comprenant des sequences 
incluses dans la sequence SEQ.ID. n° 6 comme amorce 5' et SEQ.ID.n 0 7 
comme amorce 3', de preference des sequences consistant dans lesdites 
sequences SEQ.ID. n° 6 et 7, et lesdites sequences complementaires, et 

b) on determine la presence ou I'absence de I'espece donnee de ladite 
bacterie en comparant la sequence dudit fragment obtenu avec la sequence du 
gene complet rpoB de ladite bacterie ou la sequence d'un fragment du gene 
rpoB de ladite bacterie comprenant respectivement lesdites sequences n° 8 a 35 
selon Tune des revendications 1 a 3 et sequences complementaires, et on 
determine ainsi la presence de ladite bacterie dans I'echantillon si la sequence 
du fragment obtenue est identique a la sequence connue du gene ou du 
fragment de gene rpoB de ladite bacterie. 

16 Trousse de diagnostic utile dans un procede selon Tune des 
revendications 10 a 151, caracterisee en ce qu'elle comprend au moins un dit 
oligonucleotide, melange d'oligonucleotides, ou fragment de gene selon Tune 
des revendications 1 a 9. 
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Streptococcus dysgalactiae, Streptococcus equi, Streptococcus equinus, 
Streptococcus intermedius, Streptococcus mitis, Streptococcus bovis, 
Streptococcus alactolyticus, Streptococcus gallolyticus, Streptococcus 
macedonicus, Streptococcus infantarius, Streptococcus hominis, Granulicatella 

5 adjacens, Abiotrophia defectiva, Enterococcus avium, Enterococcus 
casselliflavus, Enterococcus faecalis, Enterococcus faecium, Enterococcus 
gallinarum, Enterococcus sacharolyticus, Gemella haemolysans et Gemella 
morbillorum, procede dans lequel, dans un echantillon contenant ou susceptible 
de contenir des acides nucleiques d'au moins une telle bacterie du genre 

10 Staphylococcus, on effectue les etapes dans lesquelles : 

a) on realise une reaction de sequengage d'un fragment du gene rpoB 
amplifie d'une dite bacterie donnee a Taide des amorces nucleotidiques 
consistant dans desdits melanges d'oligonucleotides selon Tune Sies 
revendications 5 a 9 comprenant des sequences incluses dans la sequehce 

15 SEQJD. n° 6 comrne amorce 5 l et SEQ.ID.n 0 7 comme amorce 3', de preference 
des sequences consistant dans lesdites sequences SEQ.ID. n° 6 et 7, et lesdites 
sequences complementaires, et - l 

b) on determine la presence ou Tabsence de Tespece donnee de latdite 
bacterie en comparant la sequence dudit fragment obtenu avec la sequencVdu 

!■ 20 giene^complet rpoB de ladite bacterie ou la sequehce ^un-fragment du gene 
rpoB de ladite bacterie comprenant respectivement lesdites sequences SEQ ID 
n° 8 a 35 selon I'une des revendications 1 a 3 et sequences complementaires, et 
on determine ainsi la presence de ladite bacterie dans I'echantillon si la 
sequence du fragment obtenue est identique a la sequence connue du gene ou 
25 du fragment de gene rpoB de ladite bacterie. 

16 Trousse de diagnostic utile dans uri procede selon I'une des 
revendications 10 a 15, caracterisee en ce qu'elle comprend au moins un dit 
oligonucleotide, melange d'oligonucieotides, ou fragment de gene selon Tune 
des revendications 1 a 9. 
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LISTE DE SEQUENCES 

<110> Universite de la M£diterran£e (Aix-Marseille II) et 
Centre National de la Recherche Scientifique - CNRS 

<120> Identification irtoleculaire des bacteries du genre 
Streptococcus 

<130> H52437 cas 10 

<140> 
<141> 

<160> 85 

<210> 1 
<211> 4495 
<212> ADN 

<213> Streptococcus anginosus 
<400> 1 

TCATACTTTTAGAGTCAGATTTAGCTGCTCTTTTTGTGCCTGTTTTGGGATTTTTGTCGTTTGTCATCAAAATTA 

AAGATTCTGAAAATTACTCAAAAAGGATAAATGAAAATTGCTACTCTATTCCATTAATAGAGAATGTAGAAAGAA 

GAAGGAGTAAAAAACTTGGCAGGACATGAAGTTCAATACGGGAAACACCGTACTCGTCGTAGTTTTTCAAGAATC 

AAGGAAGTTCTTGATTTACCAAATTTGATTGAAATCCAGANGGATTCGTTCAAAGATTTTCTTGACCATGGTTTG 

AAAGAAGTATTTGAAGATGTACTTCCTATCTCAAACTTTACAGATACAATGGAGCTAGAGTTTGTTGGTTATGAA 

ATTAAAGGATCTAAATACACTTTAGAAGAAGCACGTATCCATGATGCCAGCTATTCTGCACCTATTTTTGTGACT 

TTCCGTTTGATTAATAAAGAAACTGGTGAAATCiyU^CCCAAGAAiGTGTTCTTTGGCGATTTCCCAATCATGACA 

GAAATGGGAACTTTCATTATCAATGGTGGTGAGCGGATTATCGTATCTCAGCTCGTTCGTTCTCCAGGTGTTTAC 

TTCAACGATAAAGTARACAAAAATGGTAAAGTTGGTTATGGTTCAACTGYCATTCCTAACCGTGGAGCTTGGTTA 

GAGCTGGAAACAGACTCAAAAGATATTGCTTATACTCGGATTGACCGTACTCGTAAGATTCCGTTTACGACACTT 

GTTCGTGCGCTTGGTTTTTCTGGCGATGATGAAATCTTTGACATTTTCGGCGACAGCGATCTCGTTCGCAACACG 

ATTGAAAAGGATATTCATAAAAATCCAATGGATTCACGTACGGATGAAGCGCTTAAAGAAATCTATGAACGTCTT 

CGTCCAGGTGAGCCTAAAACAGCTGATAGTTCACGTAGTCTATTGGTCGCTCGTTTCTTTGATCCACATCGTTAC 

GACTTGGCGGCAGTTGGTCGTTATAAAATCAATAAAAAATTAAACATTAAAACACGTTTGTTAAA 

GCAGAGCCTTTGGTAGATCCAGAAACAGGTGAAATCTTGGTTGAAGCTGGAACGGTTATGACGCGTAGTGTCATT 

GATAGCATTGCAGAATACTTGGACGGTGATTTGAATAAAATCACTTATATTCCAAATGATGCAGCTGTGTTAACA 

GAGCCAGTTGTTCTTCAAAAATTCAAAGTGGTGGCGCCAACTGATCCAGATCGTGTGGTGACTATTATTGGTAAT 

GCCAACCCAGGAGATCGAGTTCATACGATTACGCCAGCAGATATTTTGGCTGAGATGAATTACTTCTTGAACCTC 

GCTGAAGGACTTGGTCGTGTGGACGATATTGACCACTTGGGAAATCGTCGGATTCGTGCCGTTGGTGAATTGCTT 

GCTAACCAAGTACGTCTTGGCTTGTCTCGTATGGAGCGAAACGTTCGGGAGCGCATGAGTGTGCAAGATAATGAA 

GTGTTGACACCGCAACAAATCATTAACATCCGCCCAGTCACAGCAGCTATCAAAGAATTCTTTGGTTCATCTCAA 

TTGTCTCAATTTATGGACCAACATAATCCACTGTCTGARTTGTCTCACAAACGYCGTTTGTCCGCCTTGGGACCT 

GGTGGTTTGACTCGTGAYCGTGCTGGATATGAARGTGCGTGACGTGCACTACACNCACTATGGTCGTATGTGTCC 

GATTGAAACNCCTGAVGGACCAAACATCGGTTTGATCAAYAACTTGTCTTCTTATGGTCANTTGAATAAATATGG 

CTTTATCCAAACGCCGTATCGTAAAGTGRATCGTGAAACAGGTCTGGTCACHAATGAAATCGTTTGGTTGACAGC 

GGANGAAGAAGATGAATTTATTGTAGCGCAAGCAAATTC 

TGTCATGGGACGTCACCAAGGGAACAACCAAGAATTTCCTTCAGATCARGTRGATTTCATGGATGTGTCGCCTAA 
GCAGGTAGTTGCCGTTGCGACAGCATGTANTCCNKTTCCYTGAAAAYGNACGACTCAARCCNTGNTSTCATGGGT 
GCCAACATGCAACGTC AAGC S GTAC CGTTGATTGATCCGCATGC ACC AT AYGYWGGTANATGGT ATGGAATACC A 
AGCAGANTSAYGAMTCTGGTGCGGCTGATTANTGCMCAACACGACGGTAAAGTTGTMTATTYTGATGCAGCCAAA 
GTTGAAGTTCGTCGTGAAGATGGCTCACTTGTATGTNTATCATAGNTGACGAAATTCCGCCGTTNAAACTGSTGG 
TACGTTGMTTACAACACAACGTAGCGGSTGGTAAAAGATTGGCGATACAGNTGTAAAAAGGTGTASTTTATCGCA 
GACGGACCTTCTATGGAAAAAGGTGAAATGGCRCTTGGACAAAAYCCAATCGTTGCTTATATGACATGGGAAGGT 
TACAACTTTGAAGATGCCGTTATCATGAGTGAGCGHTTAGTGAAAGACGATGTTTACACATCTGTTCACTTGGAG 
GAATTCGAATCAGAAACACGTGATACWAAGCTTAGGMCCTGAAGAAATCACKCGCGAAATTCCAAACGTYGGTGA 
AGATGCCNTTYGASAGACCTTGGACGAAAYGGGRATTATACCGYATTGGTGCYGARGTTAAAGAGGGCGACATTC 
TTGTTGGTAAAGTCACACCAAAAGGTGAAAAAGATCTTTCTGCTGAAGAGCGTCTCTTGCACGCAATCTTCGGTG 



SEQUENCE LISTING 

<110> UNIVERSITE DE LA MEDITERRANEE (Aix-Marseille II) et CENTRE NATIONAL DE LA 
RECHERCHE SCIENTIFIQUE - CNRS 

UNIVERSITE DE LA MEDITERRANEE (Aix-Marseille II) et CENTRE NATIONAL DE LA 
RECHERCHE SCIENTIFIQUE - CNRS 

<120> Identification moleculaire des bacteries du genre Strepetococcus 
<130> H52 437 cas 10 
<160> 52 

<170> Patentln version 3.1 



<210> 
<211> 
<212> 
<213> 

<220> 
<221> 
<222> 
<223> 

<220> 
<221> 
<222> 
<223> 

<220> 
<221> 
<222> 
<223> 



1 

4523 
DNA 

Streptococcus anginosus 



misc_f eature 
(266) . . (2087) 

n represente a, t, c, g ou i 



mi sc_f eature 
(266) . . (4430) 
n represente a, 



t, c, g ou i 



mi sc_f eature 
(4430) . . (4503) 

n represente a, t, c, g ou i 



<400> 1 

tcatactttt 

ttgtcatcaa 

ctattccatt 

gttcaatacg 

ttaccaaatt 

aaagaagtat 

tttgttggtt 

gccagctatt 

atcaaaaccc 

attatcaatg 

ttcaacgata 

cgtggagctt 

cgtactcgta 

gaaatctttg 

cataaaaatc 

cgtccaggtg 

gatccacatc 

attaaaacac 

gaaatcttgg 

tacttggacg 

gagccagttg 

actattattg 

ttggctgaga 

gaccacttgg 

cttggcttgt 



agagtcagat 
aattaaagat 
aatagagaat 
ggaaacaccg 
tgattgaaat 
ttgaagatgt 
atgaaattaa 
ctgcacctat 
aagaagtgtt 
gtggtgagcg 
aagtaracaa 
ggttagagct 
agattccgtt 
acattttcgg 
caatggattc 
agcctaaaac 
gttacgactt 
gtttgttaaa 
ttgaagctgg 
gtgatttgaa 
ttcttcaaaa 
gtaatgccaa 
tgaattactt 
gaaatcgtcg 
ctcgtatgga 



ttagctgctc 
tctgaaaatt 
gtagaaagaa 
tactcgtcgt 
ccaganggat 
acttcctatc 
aggatctaaa 
ttttgtgact 
ctttggcgat 
gattatcgta 
aaatggtaaa 
ggaaacagac 
tacgacactt 
cgacagcgat 
acgtacggat 
agctgatagt 
ggcggcagtt 
tcaaacgatt 
aacggttatg 
taaaatcact 
attcaaagtg 
cccaggagat 
cttgaacctc 
gattcgtgcc 
gcgaaacgtt 



tttttgtgcc 
actcaaaaag 
gaaggagtaa 
agtttttcaa 
tcgttcaaag 
tcaaacttta 
tacactttag 
ttccgtttga 
ttcccaatca 
tctcagctcg 
gttggttatg 
tcaaaagata 
gttcgtgcgc 
ctcgttcgca 
gaagcgctta 
tcacgtagtc 
ggtcgttata 
gcagagcctt 
acgcgtagtg 
tatattccaa 
gtggcgccaa 
cgagttcata 
gctgaaggac 
gttggtgaat 
cgggagcgca 



tgttttggga 
gataaatgaa 
aaaacttggc 
gaatcaagga 
attttcttga 
cagatacaat 
aagaagcacg 
ttaataaaga 
tgacagaaat 
ttcgttctcc 
gttcaactgy 
ttgcttatac 
ttggtttttc 
acacgattga 
aagaaatcta 
tattggtcgc 
aaatcaataa 
tggtagatcc 
tcattgatag 
atgatgcagc 
ctgatccaga 
cgattacgcc 
ttggtcgtgt 
tgcttgctaa 
tgagtgtgca 



tttttgtcgt 
aattgctact 
aggacatgaa 
agttcttgat 
ccatggtttg 
ggagctagag 
tatccatgat 
aactggtgaa 
gggaactttc 
aggtgtttac 
cattcctaac 
tcggattgac 
tggcgatgat 
aaaggatatt 
tgaacgtctt 
tcgtttcttt 
aaaattaaac 
agaaacaggt 
cattgcagaa 
tgtgttaaca 
tcgtgtggtg 
agcagatatt 
ggacgatatt 
ccaagtacgt 
agataatgaa 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 



ACAAGTCACGTGAAGTACGTGATACYTCYCTTCGTGTACCWCAYGGTGSYGCATGGKGYYGTYCGTGATGTGAAA 

ATCTTWACTCGTGCSAACGGTGATGAATTGCAATCWGGTGTCAACATGTTGGTACGTGTTWGACNTCGCTCAAAA 

ACGKAARAYCAMGTGTYGGRGATAAGATGGCYGGWCGTCACGGAAACAAAGGGGTTGTTTCCCGCATTGTTCCAG 

TTGAGGATATGCCGTATCTTCCAGATGGAACACCAGTTGATATTATGTTGAACCCACTTGGGGTGCCATCTCGTA 

TGAATATTGGTCAAGTTATGGAGCTTCACCTCGGTATGGCTGCTCGCAACCTTGGCATTCACATTGCAACACCAG 

TATTTGACGGGGCTAGCTCAGATGATCTTTGGGAAACCGTTCGTGAAGCTGGCATGGATAGCGATGCTAAGACAA 

TCCTTTATGATGGCCGTACTGGTGAGCCATTTGATAATCGTGTATCCGTTGGTGTCATGTACATGATCAAACTCC 

ACCATATGGTTGATGATAAGCTCCATGCCCGTTCCGTTGGTCCTTATTCAACCGTTACGCAACAACCTCTTGGTG 

GTAAAGCGCAGTTTGGTGGACAACGTTTTGGAGAAATGGAAGTTTGGGCTCTTGAAGCCTACGGTGCTTCTAACG 

TC CTTC AAGAAATCTTGACTTAC AAGTC AGATG ACATCAATGGTCGTTTGAGAGC TTATGAAGC C ATTACCAAAG 

GTAAGCCAATTCCAAAACCAGGTGTTCCAGAATCCTTCCGTGTCCTTGTAAAAGAATTGCAATCACTTGGTCTTG 

ACATGCGTGTCCTTGATGAAGACGACAATGAAGTCGAACTTCGTGACTTGGACGAAGGCATGGATGATGATGTGA 

TTCATGTAGACGATCTTGAAAAAGCACGTGAAAAAGCAGCACAAGAAGCAAAAGCCGCTTTTGATGCTGAAGGGA 

AAGAATAAGAACTGATTCAATAGATAATAAAGAAAGGTAAGAAATAGTGGTTGATGTAAATCGTTTTCAAAGTAT 

GCAAATCACCCTAGCTTCTCCTAGTAAAGTCCGCTCTTGGTCTTATGGAGAAGTGAAGAAACCTGAAACAATTAA 

CTAC CG C ACACTAAAAC C AGAACGCGAAGGGCTTTTTGATGAAGTCATCTTTGGTC CTACGAAAGACTGGGAATG 

TGCGTGTGGAAAATATAAACGGATTCGTTATAAAGGAATCATTTGTGACCGTTGTGGTGTTGAAGTAACTCGTAC 

TAAAGTTCGTCGTGAACGTATGGGACATATTGAGTTGAAAGCCCCAGTCTCCTCATATTTGGTATTTTAAAGGAA 

TTCCAANTCGCATGGGCNTGACCTTGGACATGAGCCCTCGTGCTCTTGAAGAAGTCATNTAlSrTTTGCAGCTTATG 

TGGTGANTGACCCTAAAGATACNCCACTTGAGCACAAATCCATTATGACAGAGCGGGATGGTTNGTGAACGCTGA 

CNTGAATATGGCCAAGGCTCTTTTGTTGCAAAAATGGGTGYTGAAGCAATCCAAGATCTlSn^TGAAACANGTAGAC 

NTGGAAAAAGAAATTGCAGAGCTCAAAGATGAATT^ 

GTCGNTNNGACTCTTTTCGATNCTTO^ 

NTNTCACCGCTCATTCCAGACAC 



<210> 2 
<211> 4116 
<212> ADN 

<213> Streptococcus equinus 
<400> 2 

CACGCGTGGTCGACGGCCCGGGCTGGTGAATTGTCATAAGTTGTGTAGTAGTAAATTCCCTTATCAGTGTTGATG 

CATGAGCTATAAATAGTGTACTCATATTTGCCACTTTCATCGACATAGCAAAGTCCTTTTTGTTGTTCAACGGAT 

TTTAAAATGTGGAAGAATTGATTAACACTGCTTTCTTCTGTTTCTTCAGCCACAGAATTTAATTTTGTAAAAGTA 

ACTTTTACATAACGTGACATTGATGATAAATCACCAGGCAAGCCAAGTCCACCCATGCCACGGCTATAAGTTTCA 

AGTTCTAACTCTTTAGCAAAACGATTTTCTGAAACCTTTGGAGATAGATGACGATAGTTATTCAAATTGAATAAT 

TGTTTATCAAAAGTTGGATTATTAGTCAAAACACCTGTTGAGTTATTCGTAAACTTATAGGGCACGCGTGGTCGA 

CGGCCCGGGCTGGTAAAGACTTCTTGGATAACGGATTAAMAGAAGTTTTTGAAGATGTACTTCCGATTACAAACT 

TTACGGATACTATGGAGCTTGAATTTGTTGGTTACGAATTGAAAGAGCCTAAGTATACGCTTGAAGAAGCTCGTA 

TCCACGATGCATCTTATTCAGCACCTATTTTTGTAACCTTCCGTTTGATTAATAAAGAAACAGGAGAAATCAAAA 

CTCAAGAAGTTTTCTTCGGTGATTTCCCAATTATGACTGAAATGGGTACATTCATCATCAACGGTGGTGAACGTA 

TTATCGTTTCTCAGTTGGTTCGTTCTCCTGGTGTTTATTTCAACGATAAAGTTGATAAAAACGGTAAAGTTGGTT 

ACGGTTCAACTGTAATCCCTAACCGTGGAGCATGGCTTGAATTAGAAACAGATTCAAAAGATATTGCTTACACAC 

GTATCGACCGTACACGTAAAATTCCATTTACAACTCTTGTACGTGCGCTTGGTTTCTCAGGTGATGATGAAATCA 

TGGATATCTTTGGTGATAGCGAACTTGTTCGTAACACAATCGAAAAAGATATTCACAAAAACCCAGCAGACTCAC 

GTACTGACGAAGCTCTTAAAGAAATTTACGAACGCCTTCGTCCAGGTGAACCAAAAACAGCTGATAGCTCACGTA 

GCTTGCTTGTAGCTCGTTTCTTTGACCCACGTCGTTATGACTTGGCAGCTGTTGGTCGTTACAAAATCAACAAAA 

AACTTAACATCAAGACTCGTCTTTTGAACCAAACAATCGCTGAAAACTTGGTTGATGCTGAAACTGGTGAAATCC 

TTGTTGAAGCTGGTACAGTAATGACACGTGACGTGATTGATTCAATCGCTGATCAATTGGATGGTGACCTTAACA 

AATTTGTTTACACACCAAATGATTACGCTGTTGTCACTGAACCTGTTGTTCTTCAAAAATTCAAAGTTGTTGCAC 

CAAACGATCCAGACCGCGTTGTTACAATCGTTGGTAACGCAAATCCTGATGACAAAGCGCGTGCGCTTACACCAG 

CTGATATCTTGGCAGAAATGTCTTACTTCCTTAACCTTGCTGAAGGTCTAGGTAAAGTTGATGATATCGACCACC 

TTGGGAATCGTCGTATTCGTGCCGTTGGTGAATTGCTTGCTAACCAATTCCGTATTGGTCTTGCTCGTATGGAAC 

GTAACGTTCGGGAACGTATGTCAGTTCAAGACAACGAAGTGTTGACACCACAACAAATCATCAACATTCGTCCTG 

TTACTGCAGCCGTTAAAGAATTCTTCGGTTCATCTCAATTGTCACAGTTCATGGACCAACACAACCCACTTTCTC 

AGTTGTCTCACAAACGTCGTTTGTCAGCCTTAGGACCTGGTGGTTTGACTCGTGACCGTGCTGGTTATGAAGTTC 



gtgttgacac 
tttggttcat 
cacaaacgyc 
gaargtgcgt 
vggaccaaac 
ctttatccaa 
cgtttggttg 
aacagaagat 
agaatttcct 
tgcgacagca 
gccaacatgc 
tggtatggaa 
ggtaaagttg 
gtatgtntat 
acaacgtagc 
gacggacctt 
atgacatggg 
gacgatgttt 
cttaggmcct 
gaccttggac 
ttgttggtaa 
acgcaatctt 
gtgsygcatg 
caatcwggtg 
tyggrgataa 
ttgaggatat 
gggtgccatc 
gcaaccttgg 
gggaaaccgt 
gtactggtga 
accatatggt 
aacaacctct 
gggctcttga 
atgacatcaa 
aaccaggtgt 
acatgcgtgt 
tggatgatga 
aagcaaaagc 
agaaaggtaa 
ttctcctagt 
ctaccgcaca 
gaaagactgg 
tgaccgttgt 
tgagttgaaa 
gcntgacctt 
tggtgantga 
gttngtgaac 
gcaatccaag 
gaattaaaaa 
ttcgatnctt 
ntntcaccgc 



cgcaacaaat 
ctcaattgtc 
gtttgtccgc 
gacgtgcact 
atcggtttga 
acgccgtatc 
acagcggang 
ggtcgttttg 
tcagatcarg 
tgtantccnk 
aacgtcaagc 
taccaagcag 
tmtattytga 
catagntgac 
ggstggtaaa 
ctatggaaaa 
aaggttacaa 
acacatctgt 
gaagaaatca 
gaaaygggra 
agtcacacca 
cggtgacaag 
gkgyygtycg 
tcaacatgtt 
gatggcyggw 
gccgtatctt 
tcgtatgaat 
cattcacatt 



tcgtgaagct 
gccatttgat 
tgatgataag 
tggtggtaaa 
agcctacggt 
tggtcgtttg 
tccagaatcc 
ccttgatgaa 
tgtgattcat 
cgcttttgat 
gaaatagtgg 
aaagtccgct 
ctaaaaccag 
gaatgtgcgt 
ggtgttgaag 
gccccagtct 
ggacatgagc 
ccctaaagat 
gctgacntga 
atctnntgaa 
cggcaagtgg 
tccaaaaatc 
tcattccaga 



cattaacatc 
tcaatttatg 
cttgggacct 
ac acne act a 
tcaayaactt 
gtaaagtgra 
aagaagatga 
cagaagegat 
trgatttcat 
ttccytgaaa 
sgtaccgttg 
antsaygamt 
tgcagccaaa 
gaaattcege 
agattggega 
aggtgaaatg 
ctttgaagat 
tcacttggag 
ekegegaaat 
ttataccgya 
aaaggtgaaa 
tcacgtgaag 
tgatgtgaaa 
ggtacgtgtt 
cgtcacggaa 
ccagatggaa 
attggtcaag 
gcaacaccag 
ggcatggata 
aatcgtgtat 
ctccatgccc 
gcgcagtttg 
gcttctaacg 
agagcttatg 
ttccgtgtcc 
gacgacaatg 
gtagacgatc 
gctgaaggga 
ttgatgtaaa 
cttggtctta 
aacgegaagg 
gtggaaaata 
taactegtae 
cctcatattt 
cctcgtgctc 
acnccacttg 
atatggccaa 
acangtagac 
geaaaagege 
atggfcacaca 
cac 



cgcccagtca 
gaccaacata 
ggtggtttga 
tggtcgtatg 
gtcttcttat 
tegtgaaaca 
atttattgta 
tgtcatggga 
ggatgtgtcg 
aygnacgact 
attgatcege 
ctggtgcggc 
gttgaagttc 
cgttnaaact 
tacagntgta 
gcrcttggac 
geegttatea 
gaattcgaat 
tecaaaegty 
ttggtgcyga 
aagatctttc 
tacgtgatac 
atcttwactc 
wcacntcgct 
acaaaggggt 
caccagttga 
ttatggagct 
tafcttgaegg 
gcgatgctaa 
ccgttggtgt 
gttccgttgg 
gtggacaacg 
tccttcaaga 
aagecattae 
ttgtaaaaga 
aagtcgaact 
ttgaaaaagc 
aagaataaga 
tcgttttcaa 
tggagaagtg 
gctttttgat 
taaaeggatt 
taaagttcgt 
ggtattttaa 
ttgaagaagt 
agcacaaatc 
ggctcttttg 
ntggaaaaag 
gtaaamgeta 
aaaccagaac 



cagcagctat 
atccactgtc 
ctcgtgaycg 
tgtccgattg 
ggtcanttga 
ggtctggtca 
gcgcaagcaa 
cgtcaccaag 
cctaagcagg 
caarccntgn 
atgeaccata 
tgattantgc 
gtcgtgaaga 
gstggtacgt 
aaaaggtgta 
aaaayccaat 
tgagtgagcg 
cagaaacacg 
ggtgaagatg 
rgttaaagag 
tgctgaagag 
ytcycttcgt 
gtgesaaegg 
caaaaaegka 
tgtttcccgc 
tattatgttg 
tcacctcggt 
ggctagctca 
gacaatcctt 
catgtacatg 
tccttattca 
ttttggagaa 
aatcttgact 
caaaggtaag 
attgeaatea 
tcgtgacttg 
acgtgaaaaa 
actgattcaa 
agtatgcaaa 
aagaaacctg 
gaagtcatct 
cgttataaag 
cgtgaacgta 
aggaattcca 
catntanttt 
cattatgaca 
ttgcaaaaat 
aaattgeaga 
anttegtcgn 
tggatggtct 



caaagaattc 
tgarttgtct 
tgctggatat 
aaacncctga 
ataaatatgg 
chaatgaaat 
attctaaatt 
ggaacaacca 
tagttgccgt 
tstcatgggt 
ygywggtana 
mcaacacgac 
tggctcactt 
tgmttacaac 
stttatcgea 
cgttgcttat 
httagtgaaa 
tgatacwaag 
cent tygasa 
ggegacatte 
cgtctcttgc 
gtaccwcayg 
tgatgaattg 
araycamgtg 
attgttccag 
aacccacttg 
atggctgctc 
gatgatcttt 
tatgatggee 
atcaaactcc 
accgttacgc 
atggaagttt 
tacaagtcag 
ccaattccaa 
cttggtcttg 
gacgaaggca 
gcagcacaag 
tagataataa 
tcaccctagc 
aaacaattaa 
ttggtcctac 
gaatcatttg 
tgggacatat 
antegcatgg 
gcagcttatg 
Sagcgggatg 
gggtgytgaa 
gctcaaagat 
tnngactctt 
taaaccatcn 



1560 

1620 

1680 

1740 

1800 

1860 

1920 

1980 

2040 

2100 

2160 

2220 

2280 

2340 

2400 

2460 

2520 

2580 

2640 

2700 

2760 

2820 

2880 

2940 

3000 

3060 

3120 

3180 

3240 

3300 

3360 

3420 

3480 

3540 

3600 

3660 

3720 

3780 

3840 

3900 

3960 

4020 

4080 

4140 

4200 

4260 

4320 

4380 

4440 

4500 

4523 



<210> 2 
<211> 4118 
<212> DNA 

<213> Streptococcus equinus 
<400> 2 

ESS =~ = £02 S£s •== 



60 
120 
180 



# • 



GTGACGTGCACTACACTCACTATGGTCGTATGTGTCCGATTGAAACTCCTGAAGGACCTAACATCGGTTTGATCA 

ATAACTTGTCAACATACGGACACCTTAATAAATATGGTTTCATCCAAACACCATATCGTAAAGTTGACCGCGCTA 

CAGGTGTGATTACAAACGAAATCGTTTGGTTGACTGCCGATGAAGAAGATGAATACACAGTAGCACAGGCTAACT 

C AAAACTTAACGAAGATGGAAC ATTTGCTG AAG AC ATCGTTATGGG ACGTCAC CAAGGTAATAAC C AAG AGTTC C 

CAGCAAGCGTTGTTGACTTCGTAGACGTTTCACCTAAACAAGTAGTTGCCGTTGCGACAGCATGTATTCCTTTCC 

TTGAAAACGATGACTCTAACCGTGCCCTTATGGGTGCCAACATGCAACGTCAAGCGGTGCCATTGATTGATCCAC 

ACGCACCATATGTTGGTACTGGTATGGAATATCAAGCAGCCCACGACTCAGGTGCTGCAGTTATCGCTAAACACG 

ATGGACGCGTTATCTTCTCTGATGCTGAAAAAGTTGAAGTTCGTCGCGAAGATGGTTCACTTGATGTTTACCACA 

TTACTAAATTCCGTCGTTCTAACTCAGGTACAGCTTATAACCAACATACACTTGTTAAAGTTGGCGATATCGTTG 

AAAAAGGTGACTTCATCGCTGATGGTCCTTCAATGGAAAAAGGTGAAATGGCCCTTGGTCAAAACCCAATCGTCG 

CTTACATGACKTGGGAAGGTTACAACTTCGAGGATGCGGTTATCATGT.CTGAACGCCTTGTGAAAGATGATGTCT 

ATACATCTGTTCACTTGGAAGAATACGAATCAGAAACACGTGATACTAAGTTAGGCCCTGAAGAAATCACTCGCG 

AAATTCCAAACGTTGGTGAAGATGCCCTTCGCAACTTGGACGAAATGGGGATTATCCGTATTGGTGCCGAAGTTA 

AAGAGGGCGACATTCTTGTTGGTAAAGTCACACCAAAAGGTGAAAAAGATCTTTCTGCTGAAGAGCGTCTCTTGC 

ACGCAATCTTCGGTGACAAGTCACGTGAAGTACGTGATACCTCTCTTCGTGTACCTCACGGTGCCGATGGTGTCG 

TTCGTGATGTGAAAATCTTTACTCGTGCCAACGGTGATGAATTGCAATCAGGTGTTAACATGTTGGTTCGTGTTT 

CACATCGCTCAAAAACGTAAGATCAAGGTCGGAGATAAGATGGCCGGTCGTCCACGGTAACAAGGGTGTCGTTTC 

ACGTAYWGTACCTGTTGAGGATATGCCATATCTTCCAGATGGAACACCAGYTGACAWCATGTTGAACCCACTSGG 

GGTGCCATCWCGTATGAACATCGGACAAGTTATGGAGCTTCACCTTGGTATGGCTGCTCGTAACCTTGGTATTCA 

CATTGCAACACCAGTCTTTGATGGGGCAACTTCTGAAGACCTTTGGGATACAGTTAACGAAGCTGGTATGGCTAG 

CGACGCTAAGACAGTTCTTTACGATGGACGTACTGGTGAACCATTTGATAACCGTGTGTCAGTTGGTGTCATGTA 

CATGATTAAACTTCACCACATGGTTGATGATAAACTTCACGCACGTTCAGTTGGTCCTTACTCACTTGTTACGCA 

ACAACCTCTTGGTGGTAAAGCACAATTTGGTGGACAACGTTTCGGTGAAATGGAAGTTTGGGCTTTGGAAGCTTA 

CGGTGCATCAAATGTTCTTCAAGAAATCTTGACTTACAAATCAGATGATGTCAACGGTCGTCTTAAAGCTOATGA, 

AGCCATCACTAAAGGTAAACCAATTCC AAAACC AGGTGTTC C AGAATC ATTCCGAGTTCTTGT AAAAGAATTGC^ 

ATCACTTGGTCTTGACATGCGCGTGCTTGATGAAGATGACAATGAAGTAGAACTTCGTGATCTTGATGAAGGTG^ 

AGATGACGATGTTATGCACGTTGATGATCTTGAAAAAGCTCGTCAAAAACAAGAAGCAGAAGAAGCGGAAAAAGC 

AGAAGTTTCTGCAGAAGAAAACAAATAATAGGAAAGAACATTCAGACATGAGAGAGGCAAGACCTGCTTCTCTTG 

GTCAGATTGTTTGATTGAGTCCTATAACGATAAATGATGTCTTACGAATCATGAATTTGTAAGTCATGACAGTTA 

GAAAGTAGCGCAGCTATTTCAAAGTCATAAGAAGGTATCATGGTGACGTAATCGTTACAGCCGGCGTC- ~ 



<210> 3 
<211> 3392 
<212> ADN 

<213> Abiotrophia defectiva 
<400> 3 

ATATAGGGCACGCGTGGTCGACGGCCCGGGCTGGTCCTAAACAACATGTAACGTCACTCCGATG 
AGTTGGTTCTGTTGTCTTTTTTTTGCGCTTCAAAGACCGAAAAATGTCATTTGTCAACAATTAT 
TAATAATTGTAACCTTAATGTAAAGTGGTGTTCTTAGATTATATTATAGGGGTGAATCGCTTGA 
GTCATATCGTGAAATACGGTAAAAAAGCTGAGCGTCGAAGCTATGCGCGTATCGACGAAGTCTT 
AGAGTTGCCGAACTTGATTGAAATCCAAACGGATTCCTACAAATGGTTCTTGGATGAAGGGCTA 
AAAGTGATGTTCGAGGACATTTCGCCGATTGTCGACCATTCGGAGAACTTGGAACTTCATTTTG 
TAGAC TATGAGTTCAAGGAAGCTAAGTATAGC TTAGAAG AAGCTCGTAGC CATG ACGCTAACTA 
CTCAAAACCAATCTATGTAACCTTGCGCCTGTTCAACAAAGAGACAGGTGAAGTCAAAGAACAA 
GAAGTCTTCTTCGGGGACTTCCCAATCATGACCGAAATGGGGACCTTCATTATCAACGGGGCGG 
AACGGGTTATCGTTTCCCAGTTGGTACGTTCTCCAGGTGTCTACTTCCACGACCGTATGGACAA 
GAAAGGCCGCCACAGCTATACTTCTACGGTTATTCCTAACCGTGGGGCTTGGTTGGAATTTGAA 
TCAGATGCTAAGGGGATTGCCTACGTCCGCATTGACCGGACCCGGAAGATTCCATTGACTGTCT 
TGATGCGTGCCTTAGGTTTTGGTTCAGATGACGAGATTTATGATATCTTCGGCCAATCTGAGCT 
CTTAGACTTAACTATCGAGAAGGATGTTCACAAAAACATTCAAGACTCTCGTACGGAAGAAGCC 
TTGAAGGACATTTACGAGCGTCTCCGTCCAGGTGAACCTAAGACCGCAGAAAGCTCACGTAACC 
TCTTGGTTGCGCGCTTCTTCGACCCACGTCGCTATGACTTAGCACCTGTAGGTCGTTATAAGAT 
CAATAAAAAGCTCCACCTCAAGAACCGTTTGGTTGGCTTGACTTTGGCTGAAACCTTGGTTAAC 
C C AG AAAC AGGCGAAGTGC TCTTTGAAGAAGGAAC GGTCTTGGATC AAGAACGTGTTCAAGCCC 
TG ATTC C ATACTTAGAGGCTGGCTTGAATAAGGTAACCCTCTATC CTTCTGAAGATAGTGTGGT 



ctttcttctg 

gacattgatg 

agttctaact 

ttcaaattga 

ttcgtaaact 

acggattaam 

agcttgaatt 

tccacgatgc 

caggagaaat 

gtacattcat 

gtgtttattt 

tccctaaccg 

gtatcgaccg 

gtgatgatga 

aagatattca 

aacgccttcg 

gtttctttga 

aacttaacat 

aaactggtga 

tcgctgatca 

ttgtcactga 

gcgttgttac 

ctgatatctt 

atgatatcga 

aattccgtat 

acaacgaagt 

aagaattctt 

agttgtctca 

ctggttatga 

ctcctgaagg 

aatatggttt 

acgaaatcgt 

caaaacttaa 

ataaccaaga 

ttgccgttgc 

tgggtgccaa 

gtactggtat 

atggacgcgt 

ttgatgttta 

atacacttgt 

caatggaaaa 

aaggttacaa 

atacatctgt 

aagaaatcac 

tggggattat 

caccaaaagg 

acaagtcacg 

ttcgtgatgt 

tgttggttcg 

ggtcgtccac 

tcttccagat 

gaacatcgga 

cattgcaaca 

agctggtatg 

tgataaccgt 

taaacttcac 

taaagcacaa 

cggtgcatca 

tcttaaagct 

atcattccga 

tgaagatgac 



tttcttcagc 

ataaatcacc 

ctttagcaaa 

ataattgttt 

tatagggcac 

agaagttttt 

tgttggttac 

atcttattca 

caaaactcaa 

catcaacggt 

caacgataaa 

tggagcatgg 

tacacgtaaa 

aatcatggat 

caaaaaccca 

tccaggtgaa 

cccacgtcgt 

caagactcgt 

aatccttgtt 

attggatggt 

acctgttgtt 

aatcgttggt 

ggcagaaatg 

ccaccttggg 

tggtcttgct 

gttgacacca 

cggttcatct 

caaacgtcgt 

agttcgtgac 

acctaacatc 

catccaaaca 

ttggttgact 

cgaagatgga 

gttcccagca 

gacagcatgt 

catgcaacgt 

ggaatatcaa 

tatcttctct 

ccacattact 

taaagttggc 

aggtgaaatg 

cttcgaggat 

tcacttggaa 

tcgcgaaatt 

ccgfcattggt 

tgaaaaagat 

tgaagtacgt 

gaaaatcttt 

tgtttcacat 

ggtaacaagg 

ggaacaccag 

caagttatgg 

ccagtctttg 

gctagcgacg 

gtgtcagttg 

gcacgttcag 

tttggtggac 

aatgttcttc 

tatgaagcca 

gttcttgtaa 

aatgaagtag 



cacagaattt 

aggcaagcca 

acgattttct 

atcaaaagtt 

gcgtggtcga 

gaagatgtac 

gaattgaaag 

gcacctattt 

gaagttttct 

ggtgaacgta 

gttgataaaa 

cttgaattag 

attccattta 

atctttggtg 

gcagactcac 

ccaaaaacag 

tatgacttgg 

cttttgaacc 

gaagctggta 

gaccttaaca 

cttcaaaaat 

aacgcaaatc 

tcttacttcc 

aatcgtcgta 

cgtatggaac 

caacaaatca 

caattgtcac 

ttgtcagcct 

gtgcactaca 

ggtttgatca 

ccatatcgta 

gccgatgaag 

acatttgctg 

agcgttgttg 

attcctttcc 

caagcggtgc 

gcagcccacg 

gatgctgaaa 

aaattccgtc 

gatatcgttg 

gcccttggtc 

gcggttatca 

gaatacgaat 

ccaaacgttg 

gccgaagtta 

ctttctgctg 

gatacctctc 

actcgtgcca 

cgctcaaaaa 

gtgtcgtttc 

ytgacawcat 

agcttcacct 

atggggcaac 

ctaagacagt 

gtgtcatgta 

ttggtcctta 

aacgtttcgg 

aagaaatctt 

tcactaaagg 

aagaattgca 

aacttcgtga 



aattttgtaa 

agtccaccca 

gaaacctttg 

ggattattag 

cggcccgggc 

ttccgattac 

agcctaagta 

ttgtaacctt 

tcggtgattt 

ttatcgtttc 

acggtaaagt 

aaacagattc 

caactcttgt 

atagcgaact 

gtactgacga 

ctgatagctc 

cagctgttgg 

aaacaatcgc 

cagtaatgac 

aatttgttta 

tcaaagttgt 

ctgatgacaa 

ttaaccttgc 

ttcgtgccgt 

gtaacgttcg 

tcaacattcg 

agttcatgga 

taggacctgg 

ctcactatgg 

ataacttgtc 

aagttgaccg 

aagatgaata 

aagacatcgt 

acttcgtaga 

ttgaaaacga 

cattgattga 

actcaggtgc 

aagttgaagt 

gttctaactc 

aaaaaggtga 

aaaacccaat 

tgtctgaacg 

cagaaacacg 

gtgaagatgc 

aagagggcga 

aagagcgtct 

ttcgtgtacc 

acggtgatga 

cgtaagatca 

acgtaywgta 

gttgaaccca 

tggtatggct 

ttctgaagac 

tctttacgat 

catgattaaa 

ctcacttgtt 

tgaaatggaa 

gacttacaaa 

taaaccaatt 

atcacttggt 

tcttgatgaa 



aagtaacttt 

tgccacggct 

gagatagatg 

tcaaaacacc 

tggtaaagac 

aaactttacg 

tacgcttgaa 

ccgtttgatt 

cccaattatg 

tcagttggtt 

tggttacggt 

aaaagatatt 

acgtgcgctt 

tgttcgtaac 

agctcttaaa 

acgtagcttg 

tcgttacaaa 

tgaaaacttg 

acgtgacgtg 

cacaccaaat 

tgcaccaaac 

agcgcgtgcg 

tgaaggtcta 

tggtgaattg 

ggaacgtatg 

tcctgttact 

ccaacacaac 

tggtttgact 

tcgtatgtgt 

aacatacgga 

cgctacaggt 

cacagtagca 

tatgggacgt 

cgtttcacct 

tgactctaac 

tccacacgca 

tgcagttatc 

tcgtcgcgaa 

aggtacagct 

cttcatcgct 

cgtcgcttac 

ccttgtgaaa 

tgatactaag 

ccttcgcaac 

cattcttgtt 

cttgcacgca 

tcacggtgcc 

attgcaatca 

aggtcggaga 

cctgttgagg 

ctsggggtgc 

gctcgtaacc 

ctttgggata 

ggacgtactg 

cttcaccaca 

acgcaacaac 

gtttgggctt 

tcagatgatg 

ccaaaaccag 

cttgacatgc 

ggtgaagatg 



tacataacgt 

ataagtttca 

acgatagtta 

tgttgagtta 

ttcttggata 

gatactatgg 

gaagctcgta 

aataaagaaa 

actgaaatgg 

cgttctcctg 

tcaactgtaa 

gcttacacac 

ggtttctcag 

acaatcgaaa 

gaaatttacg 

cttgtagctc 

atcaacaaaa 

gttgatgctg 

attgattcaa 

gattacgctg 

gatccagacc 

cttacaccag 

ggtaaagttg 

cttgctaacc 

tcagttcaag 

gcagccgtta 

ccactttctg 

cgtgaccgtg 

ccgattgaaa 

caccttaata 

gtgattacaa 

caggctaact 

caccaaggta 

aaacaagtag 

cgtgccctta 

ccatatgttg 

gctaaacacg 

gatggttcac 

tataaccaac 

gatggtcctt 

atgacktggg 

gatgatgtct 

ttaggccctg 

ttggacgaaa 

ggtaaagtca 

atcttcggtg 

gatggtgtcg 

ggtgttaaca 

taagatggcc 

atatgccata 

catcwcgtat 

ttggtattca 

cagttaacga 

gtgaaccatt 

tggttgatga 

ctcttggtgg 

tggaagctta 

tcaacggtcg 

gtgttccaga 

gcgtgcttga 

acgatgttat 



240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
2460 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3180 
3240 
3300 
3360 
3420 
3480 
3540 
3600 
3660 
3720 
3780 
3840 



# • 



AGCTCAACCAATTGATTTACAAATCATCAAAGTTTATTCACCTAAGAACGCCGAGCAAGTGATT 

AACATCATCGGTAACGGGAACATTGAGAAGATTAAGTGCTTGACGCCAGCTGACATTATTGCGT 

C AATGAACTACTATC TCTATTTAGACC AAGGAATTGGTGTGACAGATGATATCGACCAC TTGGC 

TAACCGTCGTATTCGTTCAGTCGGTGAATTATTGCAAAACCAATTCCGTATCGGGCTATCCCGG 

ATGGAACGGGTAGTGCGTGAACGTATGTCGCTCCAAGATGTTGCGACCATCACACCGCAACAAT 

TGATTAACATTCGTCCAGTAGTGGCGGCTATTAAGGAATTCTTCGGTTCATCCCAGTTGTCACA 

ATTCATGGACCAAGTTAACCCACTCGGGGAATTGACCCACAAACGTCGTCTGTCAGCCTTAGGG 

CCTGGTGGTTTGACGCGGGACCGTGCCGGCTATGAAGTGCGGGACGTTCACTACTCTCACTACG 

GCCGTATGTGTCCAATCGAGACGCCAGAAGGTCCTAACATCGGGTTGATTAACAGCTTGTCTTC 

TTATGCCAAGATTAACAAGTATGGTTTTATTGAGACGCCTTACCGTAAAGTGGACAAATCGGTT 

ACGCCACACCGTGTCACGACCGAAATTGACTACCTAGCAGCGGACGAGGAAGACTTGTACGTAG 

TAGCCCAAGCCAACTCTAAACTCAACGAAGACGGGACCTTCGCCAATGACCTAGTTATGGCGCG 

TTTCCGTTCACAAAACATTGAGGTTAACGTTGACCAAGTAGACTACATGGACGTATCGCCAAAA 

CAGGTTGTCGCTGTCGCGACTGCTAGCATTCCGTTCTTGGAAAACGACGACTCCAACCGGGGCT 

TGATGGGTGCCAACATGCAACGTCAAGCTGTGCCACTTATTAATCCACAATCCCCACTGATTGG 

GACTGGGATGGAATATAAGGCAGCACACGACTCTGGGGCTGCGCTCTTATGTAAGCGCGCCGGT 

GAAGTGGTTTATGTCGATGCTAACAAGGTGCGCGTGCGCACTCCAGl^AGGTGAAGTTGACGAAT 

ACCGTTTAACCAAGTTTGCACGTTCTAACGCTGGGACCTGTTACAACCAACGTCCAATCGTAGA 

ATTAGGCGACCAAGTTGATGCCTTGGAAATCTTAGCAGATGGTCCATCTATGCAAAATGGGGAG 

ATGGCCCTCGGTCAAAACCCACTGGTAGCCTTCATGACTTGGGAAGGGTATAACTATGAGGACG 

CGGTTATCATGTCTGAACGTCTGGTCAAAGACGATGTTTATACCTCTATCCACATTGAAGAATA 

TG AATC AGAGTCC CGTGAYAC YAAGTT AGG C C CTG AAG AAATTAC ACGCG AAATTC C AAACGTG 

TCCGAAGATGCCCTCAAGTACTTAGACAAAGACGGGATTATCTGTATCGGGGCGGAAGTAAAAG 

ACGGC GATATCTTAGTTGGTAAGGTAAC ACC AAAAGGTGTGAC CGAGTTGTCTGCGGAAGAACG 

CTTGCTCCATGCTATCTTCGGTGAGAAGGCGCGTGAAGTACGTGATACTTCCTTGCGTGTGCCA 

CACGGCGGGGGCGGGATTGTCCACGACGTTAAAATCTTTACCCGCGAAGCTGGCGACGAATTGG 

CACCAGGTGTCAACAAGCTAGTCCGCGTCTACATCGTACAAAAACGTAAAATCAATGAAGGGGA 

TAAGATGGCCGGTCGTCACGGTAACAAAGGGGTTGTCTCCCTTATCATGCCGGAAGAAGATATG 

CCATTCTTACCAGATGGTACCCCAGTTGATATCATGTTGAACCCATTAGGGGTTCCATCCCGTA 

TGAACATCGGGCAAGTCCTAGAGTTACACTTGGGGATGGCTGCTCGCGAAATGGGCATCAAGAT 

TGCAACACCTGTCTTTGACGGTGCTAGTGAAGAAGATGTCTGGGAAACAGTTAAGGAAGCCGGC 

TTAGAAGCTGACGCTAAGACTATCTTATATGATGGTCGAACCGGTGAACCATTTGACCGTAAAG 

TCTCTGTTGGGGTTATGTACATGATTAAGTTGGCCCACATGGTCGATGACAAGTTGCACGCCCG 

TTCAACAGGTCCATACTCTCTGGTTACCCAACAACCATTGGGTGGTAAAGCTCAATTTGGTGGG 

CAACGTTTCGGGGAGATGGAGGTTTGGGCCCTA 



<210> 4 
<211> 3198 
<212> ADN 

<213> Streptococcus mutans 
<400> 4 

GGACCCTTTTATGACTTCTTGGATACAGGTCTGAAGGAAGTTTTTGAAGATGTGCTTCCAATTT 
CCAATTTCACAGACACTATGGAATTAGAGTTTGTGGGTTATGAGTTGAAAGAGCCTAAGTATAC 
ATTGGAAGAAGCACGTGCTCATGATGCACATTATTCTGCCGCCATCTTTGTTACTTTCCGTCTC 
ATCAATAAAGAAACTGGTGAAATTAAGACACAAGAAGTATTTTTTGGTGATTTTCCCTTGATGA 
CTGAAATGGGTACTTTTATTATTAATGGTGCTGAACGTATTATCGTTTCTCAGTTGGTACGTTC 
ACCAGGTGTTTATTTTAATGATAAAGTGGATAAAAATGGGAAAATTGGCTATGGTTCAACTGTT 
ATCCCTAACCGCGGTGCTTGGCTTGAGCTTCAAACGGACTC-EAAGGATATTGCTTATACTCGTA 
TTGATCGTACTCGTAAAATTCCTTTTACGACGCTGGTTCGTGCACTCGGTTTTTCCGGGGATGA 
TGAGATTATTGATATTTTTGGTGATAGCGAATTGGTTCGTAATAC C ATTGAAAAAG ATATC C AT 
AAAAATCCTAATGACTCTCGTACAGATGAAGCTCTCAAGGAANTTATGAACGTCTTCGTCCGGG 
TGAACCTAAAACGGCAGATTCNTCACGCAGTCTTCTGATTGCACGTTTCTTTGATGCGCGCCGT 
TATGATTAGCAGCTGTTGGCCGCTATAGATAATAAGAAGTTAAACGTCAAAACGGGTCTTTGAA 
TCAAGTCATTGGCTGAAAANNAGTAGATCTGAAACAGGCGAAATTCTTGTTGAAAGCTGGGACT 
GAAATGACACGCAGTGTAATTGATTCGATTGCAGATTATCTTGATGGAGATCTCAATAAAATTG 



# 



3900 



gcacgttgat gatcttgaaa aagctcgtca aaaacaagaa gcagaagaag cggaaaaagc oyuu 

agaagtttct gcagaagaaa acaaataata ggaaagaaca ttcagacatg agagaggcaa 3960 

gacctgcttc tcttggtcag attgtttgat tgagtcctat aacgataaat gatgtcttac 4020 
gaatcatgaa tttgtaagtc atgacagtta gaaagtagcg cagctatttc aaagtcataa 



— -* — "•=» =3— a w i_v_ uway L^aUdd 4080 

gaaggtatca tggtgacgta atcgttacag ccggcgtc 4118 

<210> 3 
<211> 3425 
<212> DNA 

<213> Abiotrophia defectiva 
<400> 3 

atatagggca cgcgtggtcg acggcccggg ctggtcctaa acaacatgta acgtcactcc 60 

gatgagttgg ttctgttgtc ttttttttgc gcttcaaaga ccgaaaaatg tcatttgtca 120 

acaattatta ataattgtaa ccttaatgta aagtggtgtt cttagattat attatagggg 180 

tgaatcgctt gagtcatatc gtgaaatacg gtaaaaaagc tgagcgtcga agctatgcgc 240 

gtatcgacga agtcttagag ttgccgaact tgattgaaat ccaaacggat tcctacaaat 300 

ggttcttgga tgaagggcta aaagtgatgt tcgaggacat ttcgccgatt gtcgaccatt 360 

cggagaactt ggaacttcat tttgtagact atgagttcaa ggaagctaag tatagcttag 420 

aagaagctcg tagccatgac gctaactact caaaaccaat ctatgtaacc ttgcgcctgt 480 

tcaacaaaga gacaggtgaa gtcaaagaac aagaagtctt cttcggggac ttcccaatca 540 

tgaccgaaat ggggaccttc attatcaacg gggcggaacg ggttatcgtt tcccagttgg 600 

SlSiS^ ag ^ gt f ac ttccacgacc gtatggacaa gaaaggccgc cacagctata 660 

cttctacggt tattcctaac cgtggggctt ggttggaatt tgaatcagat gctaagggga 720 

ttgcctacgt ccgcattgac cggacccgga agattccatt gactgtcttg atgcgtgcct 780 

taggttttgg ttcagatgac gagatttatg atatcttcgg ccaatctgag ctcttagact 840 

taactatcga gaaggatgtt cacaaaaaca ttcaagactc tcgtacggaa gaagccttga 900 

aggacattta cgagcgtctc cgtccaggtg aacctaagac cgcagaaagc tcacgtaacc 960 

tcttggttgc gcgcttcttc gacccacgtc gctatgactt agoacctgta ggtcgttata 1020 

agatcaataa aaagctccac ctcaagaacc gtttggttgg cttgactttg gctgaaacct 1080 

tggttaaccc agaaacaggc gaagtgctct ttgaagaagg aacggtcttg gatcaagaac 1140 

gtgttcaagc cctgattcca tacttagagg ctggcttgaa taaggtaacc ctctatcctt 1200 

ctgaagatag tgtggtagct caaccaattg atttacaaat catcaaagtt tattcaccta 1260 

agaacgccga gcaagtgatt aacatcatcg gtaacgggaa cattgagaag attaagtgct 1320 

tgacgccagc tgacattatt gcgtcaatga actactatct ctatttagac caaggaattg 1380 

gtgtgacaga tgatatcgac cacttggcta aoogtcgtat tcgttcagtc ggtgaattat 1440 

tgcaaaacca attccgtatc gggctatccc ggatggaacg ggtagtgcgt gaacgtatgt 1500 

cgctccaaga tgttgcgacc atcacaccgc aacaattgat taacattcgt ccagtagtgg 1560 

cggctattaa ggaattcttc ggttcatccc agttgtcaca attcatggac caagttaacc 1620 

cactcgggga attgacccac aaacgtcgtc tgtcagcctt agggcctggt ggtttgacgc 1680 

gggaccgtgc cggctatgaa gtgcgggacg ttcactactc tcactacggc cgtatgtgtc 1740 

caatcgagac gccagaaggt cctaacatcg ggttgattaa cagcttgtct tcttatgcca 1800 

agattaacaa gtatggtttt attgagacgc cttaccgtaa agtggacaaa tcggttacgc 1860 

cacaccgtgt cacgaccgaa attgactacc tagcagcgga cgaggaagac ttgtacgtag 1920 

caactctaaa ctcaacgaag acgggacctt cgccaatgac ctagttatgg 1980 

9 tt: = acaaaac attgaggtta acgttgacca agtagactac atggacgtat 2040 

cgccaaaaca ggttgtcgct gtcgcgactg ctagcattcc gttcttggaa aacgacgact 2100 

ccaaccgggg cttgatgggt gccaacatgc aacgtcaagc tgtgccactt attaatccac 2160 

tnttt^t ^ttgggact gggatggaat ataaggcagc acacgactct ggggctgcgc 2220 

^" a ^? taa f^gccggt gaagtggttt atgtcgatgc taacaaggtg cgcgtgcgca 2280 

^ agaa99 tgaa9 " sac ffaataccBtt taacoaagtt tgcacgttct aacgc^ggga 2340 

cctgttacaa ccaacgtcca atcgtagaat taggcgacca agttgatgcc ttggaaltct 2400 

SSn 6 ™ ^catctatg caaaatgggg agatggccct cggtcaaaac ccfctggtag 2460 

ccttcatgac ttgggaaggg tataactatg aggacgcggt tatcatgtct gaacgtctg? 2520 

tcaaagacga tgtttatacc tctatccaca ttgaagaata tgaatcagag ?cccgtga?a 2580 



ZZ ^^cccaoa ccgaagaata tgaatcagag tcccgtgaya 

^ aag " S9g ccct 9 a agaa attacacgcg aaattccaaa cgtgtccgaa gatgccltca 2640 

ag ^^ taga caaa ga<=9S9 attatctgta tcggggcgga agtaaaagac ggcgatatct 2700 

atgctatctt aaa ^^tga ocgagttgto tgcggaagaa cgcctgctcc 276^ 

atgctatctt cggtgagaag gcgcgtgaag tacgtgatac ttccttgcgt gtgccacacg — 



gegggggegg gattgtccac gacgttaaaa tctttacccg cgaagctggc gacgaattag hs ( > 
caocaggtgt caacaagcta gtocgegtet acategtaca aaaacgtaaa atcSJgag 2940 



2820 
2880 



# 



5 



TTTATACGCCAAATGAATACGCTGTTTTGACAGAACCTGTTGTTCTTGAAAAATTCAAAGTTAT 

GGCTCCAAATGATCCAGACCGCACGGTTACTGTTATTGGTAATGCCAGTCCAAGATGACAAAGT 

ACGTCACTTGACACCAGCCGATACGTATTAGCTGAAATGTCTTATTTCCTTAACTTGGCTGAGG 

GTNTAGGTAAAGTTGATGATATTGACCATTTAGGCAACCGACGTATTCGTGCTGTTGGTGAATT 

GCTTGCTAATCAATTTCGTATTGGTTTGGCACGTATGGAACGCAATGTTCGTGAACGCATGTCC 

GTTCAAGATAATGAAGTCTTAACGCCACAACAGATTATTAACATTCGCCCTGTAACAGCGGCAA 

TTAAAGAGTTTTTTGGTTCTTCTCAATTGTCACAGTTCATGGACCAACACAATCCACTGTCTGA 

ATTGTCTCATAAACGCCGTTTGTCAGCTTTAGGTCCTGGTGGTTTAACACGCGACCGTGCTGGT 

TATGAAGTCCGTGATGTGCACTATACGCATTATGGTCGTATGTGTCCAATTGAAACGCCTGAAG 

GACCAAATATTGGATTGATTAATAACTTGTCTTCCTATGGTCATCTTAATAAATATGGATTTAT 

CCAAACACCATACCGTAAAGTTGACCGTGAGACAGGTAAAGTAACCAATGAAATCGAATGGCTT 

ACTGCTGATGAAGAAGATGAATTCACTGTAGCTCAGGCTAACTCAAAACTCAATGAAGATGGAA 

GCTTTGCTGAAGAAATCGTCATGGGACGTCATCAAGGGAATAACCAAGAGTTTCCAGCAAGTTC 

TGTTGAATATATGGATGTTTCTCCTAAGCAGGTAGTTGCGGTAGCGACAGCATGTATTCCTTTC 

CTTGAAAATGATGACTCCAACCGTGCCCTTATGGGAGCTAACATGCAGCGCCAAGCTGTGCCAT 

TGATTGATCCTAAAGGACCTTTTGTTGGAACTGGTATGGAATATCAAGCAGCCCATGATTCTGG 

AGCCGCTATTATCGCTCAACATAATGGGAAAGTGGTTTATTCCGATGCAGATAAGATTGAAGTT 

CGCCGTGAAGATGGCTCACTAGATGTTTATCATGTTACCAAATTCCGTCGTTCTAACTCTGGAA 

CTGCCTACAATCAACGTACTCTTGTTAGGGTAGGCGATAGTGTTGAGAAGGGGGACTTTATTGC 

AGATGGTCCTTCTATGGAAAAGGGTGAGATGGCTCTTGGACAAAATCCAGTGGTTGCTTACATG 

ACTTGGGAGGGTTACAACTTTGAAGATGCTGTTATCATGAGCGAGCGTCTTGTCAAGGATGATG 

TTTATACTTCTGTCCATTTAGAAGAATTTGAATCTGAAACTCGTGATACAAAGCTTGGACCTGA 

AGAAATTACGCGTGAAATCCCAAATGTTGGTGAAGATGCCCTGAAAGACCTTGATGAAATGGGA 

ATTATTCGCATTGGTGCTGAGGTTAAAGAAGGTGATATTCTAGTTGGTAAAGTGACTCCTAAAG 

GAGAAAAAGATCTTTCTGCAGAAGAACGCCTCTTGCATGCCATTTTTGGTGACAAATCACGTGA 

AGTTCGTGATACTTCTCTTCGTGTACCTCATGGTGGCGACGGTGTTGTTTGTGATGTGAAAATC 

TTTACACGTGCTAATGGAGATGAACTTCAATCAGGTGTTAACATGCTGGTTCGTGTTTATATCG 

CTCAAAAACGTAAAATCAAGGTC^GAGATAAGATGGCCGGACGTCATGGTAACAAGGGTGTCGT 

TTCCCGTATTGTACCAGTGGAAGATATGCCATATCTTCCAGATGGAACACCTGTTGATATCATG 

CTTAATCCACTTGGGGTGCCATCACGGATGAACATTGGGCAAGTTATGGAACTCCATCTTGGTA 

TGGCTGCTCGTAATTTGGGCATTCATATTGCAACGCCTGTCTTTGACGGAGCAACTTCTGATGA 

TCTTTGGGAAACAGTAAAAGAAGCCGGTATGGATTCTGATGCTAAAACTGTTCTTTATGATGGT 

CGCACAGGGGAGCCGTTTGATAATCGTGTATCAGTTGGTGTTATGTATATGATTAAACTTCACC 

ACATGGTTGATGAYAACC ATTTTGTCTATGCAMAGWTC AGTTGGCC C TTAKTC AAYGAWTAMTC 

AGASGARTTCCTGCTWGGTGTAAAGGCTNCAATTGTCTTTAGAGGTTAAGGCTGGTGAAATAAC 

GGTATGCTGGTATTGATGGCAATGGGCAAGTGAATANTCAACACCGGCCGTCTACANCGTGC 



<210> 5 
<211> 3096 
<212> ADN 

<213> Enterococcus faecalis 



GACCCTTATCAATTGGTTTTTAGATGAGGGACTTCGTGAAATGTTTGAAGACATTTTACCAATT 
GATGATTTCCAAGGAAACTTATCCTTAGAATTTGTTGACTATGAATTAAAAGAACCAAAGTACA 
C AGTAGAAGAAGCCCGCGCAC ATGATGC C AACTATTCTGCGC C ATTACATGTAACATTACGTTT 
AACCAACCGTGAAACAGGTGAAATTAAATCCCAAGAAGTCTTCTTCGGCGATTTCCCATTAATG 
ACAGAAATGGGTACCTTCATCATCAACGGGGCAGAACGTGTTATCGTTTCCCAATTAGTTCGTT 
CTCCAGGTGTTTACTTCCATGGAAAAGTGGACAAAAACGGCAAAGAAGGTTTTGGCTCAACAGT 
CATTCCTAACCGTGGTGCATGGTTAGAAATGGAAACAGATGCGAAAGACATTTCTTATGTTCGG 
ATTGACCGCACACGTAAAATTCCTTTAACTGTGTTAGTTCGTGCTTTAGGTTTCGGTTCAGATG 
ATACCATCTTCGAAATTTTCGGCGACAGCGAAAGCTTACGCAACACAATTGAAAAAGATTTACA 
CAAAAACGCAAGTGATTCTCGTACAGAAGAAGGCTTGAAAGACATTTATGAACGTCTTCGCCCA 
GGCGAACCAAAAACAGCAGATAGCTCACGTAGCTTGTTAACTTGCACGTTTCTTTGATCCAAAA 
CGTTATGATTTGGCAAACGTTGGTCGCTACAAAGTTAACAAAAAATTAGACTTAAAAACACGTC 
TATTAAACTTAACCTTAGCTGAAACGCTAGTTGATCCAGAAACTGGTGTAAATCATTGTCGAAA 



<400> 5 



# 



gggataagat ggccggtcgt cacggtaaca aaggggttgt ctcccttatc atgccggaag 3000 

aagatatgcc attcttacca gatggtaccc cagttgatat catgttgaac ccattagggg 3060 

ttccatcccg tatgaacatc gggcaagtcc tagagttaca cttggggatg gctgctcgcg 3120 

aaatgggcat caagattgca acacctgtct ttgacggtgc tagtgaagaa gatgtctggg 3180 

aaacagttaa ggaagccggc ttagaagctg acgctaagac tatcttatat gatggtcgaa 3240 

ccggtgaacc atttgaccgt aaagtctctg ttggggttat gtacatgatt aagttggccc 3300 

acatggtcga tgacaagttg cacgcccgtt caacaggtcc atactctctg gttacccaac 3360 

aaccattggg tggtaaagct caatttggtg ggcaacgttt cggggagatg gaggtttggg 3420 

cccta 3425 

<210> 4 
<211> 3198 
<212> DNA 

<213> Streptococcus mutans 
<220> 

<221> misc_f eature 
<222> (619) . . (3193) 

<223> n represente a, t, c, g ou i 
<400> 4 

ggaccctttt atgacttctt ggatacaggt ctgaaggaag tttttgaaga tgtgcttcca 60 

atttccaatt tcacagacac tatggaatta gagtttgtgg gttatgagtt gaaagagcct 120 

aagtatacat tggaagaagc acgtgctcat gatgcacatt attctgcccc catctttgtt 180 

actttccgtc tcatcaataa agaaactggt gaaattaaga cacaagaagt attttttggt 240 

gattttccct tgatgactga aatgggtact tttattatta atggtgctga acgtattatc 300 

gtttctcagt tggtacgttc accaggtgtt tattttaatg ataaagtgga taaaaatggg 3 60 

aaaattggct atggttcaac tgttatccct aaccgcggtg cttggcttga gcttgaaacg 420 

gactctaagg atattgctta tactcgtatt gatcgtactc gtaaaattcc ttttacgacg 480 

ctggttcgtg cactcggttt ttccggggat gatgagatta ttgatatttt tggtgatagc 540 

gaattggttc gtaataccat tgaaaaagat atccataaaa atcctaatga ctctcgtaca 600 

gatgaagctc tcaaggaant tatgaacgtc ttcgtccggg tgaacctaaa acggcagatt 660 

cntcacgcag tcttctgatt gcacgtttct ttgatgcgcg ccgttatgat tagcagctgt 720 

tggccgctat agataataag aagttaaacg tcaaaacggg tctttgaatc aagtcattgg 780 

ctgaaaanna gtagatctga aacaggcgaa attcttgttg aaagctggga ctgaaatgac 840 

acgcagtgta attgattcga ttgcagatta tcttgatgga gatctcaata aaattgttta 900 

tacgccaaat gaatacgctg ttttgacaga acctgttgtt cttcaaaaat tcaaagttat 960 

ggctccaaat gatccagacc gcacggttac tgttattggt aatgccagtc caagatgaca 1020 

aagtacgtca cttgacacca gccgatacgt attagctgaa atgtcttatt tccttaactt 1080 

ggctgagggt ntaggtaaag ttgatgatat tgaccattta ggcaaccgac gtattcgtgc 1140 

tgttggtgaa ttgcttgcta atcaatttcg tattggtttg gcacgtatgg aacgcaatgt 1200 

tcgtgaacgc atgtccgttc aagataatga agtcttaacg ccacaacaga ttattaacat 1260 

tcgccctgta acagcggcaa ttaaagagtt ttttggttct tctcaattgt cacagttcat 1320 

ggaccaacac aatccactgt ctgaattgtc tcataaacgc cgtttgtcag ctttaggtcc 13 80 

tggtggttta acacgcgacc gtgctggtta tgaagtccgt gatgtgcact atacgcatta 1440 

tggtcgtatg tgtccaattg aaacgcctga aggaccaaat attggattga ttaataactt 1500 

gtcttcctat ggtcatctta ataaatatgg atttatccaa acaccatacc gtaaagttga 1560 

ccgtgagaca ggtaaagtaa ccaatgaaat cgaatggctt actgctgatg aagaagatga 1620 

attcactgta gctcaggcta actcaaaact caatgaagat ggaagctttg ctgaagaaat 1680 

cgtcatggga cgtcatcaag ggaataacca agagtttcca gcaagttctg ttgaatatat 1740 

ggatgtttct cctaagcagg tagttgcggt agcgacagca tgtattcctt tccttgaaaa 1800 

tgatgactcc aaccgtgccc ttatgggagc taacatgcag cgccaagctg tgccattgat 1860 

tgatcctaaa gcaccttttg ttggaactgg tatggaatat caagcagccc atgattctgg 1920 

agccgctatt atcgctcaac ataatgggaa agtggtttat tccgatgcag ataagattga 1980 

agttcgccgt gaagatggct cactagatgt ttatcatgtt accaaattcc gtcgttctaa 2040 

ctctggaact gcctacaatc aacgtactct tgttagggta ggcgatagtg ttgagaaggg 2100 

ggactttatt gcagatggtc cttctatgga aaagggtgag atggctcttg gacaaaatcc 2160 

agtggttgct tacatgactt gggagggtta caactttgaa gatgctgtta tcatgagcga 2220 

gcgtcttgtc aaggatgatg tttatacttc tgtccattta gaagaatttg aatctgaaac 2280 

tcgtgataca aagcttggac ctgaagaaat tacgcgtgaa atcccaaatg ttggtgaaga 2340 

tgccctgaaa gaccttgatg aaatgggaat tattcgcatt ggtgctgagg ttaaagaagg 2400 



AAGGCACAGTTTTAACACACTACATCATGGAAACATTAAGGCRATACATTGACAAACGGCTTAA 

ACAGCGTAACTTACTATCCAAGTGAAGATGCGGTAGTAACTGAACCAATGACGATCCAAGTGAT 

TCAAGTTCTTTCACCAAAAGATCCTGAACGTATCGTAAATGTGATTGGTAACGGCTATCCAGAC 

GACAGCGTAAAAACAGTTCGTCCAGCAGATATCGTTGCTTCAATGAGCTACTTCTTCAACTTAA 

TGGAAGATATCGGTAATGTCGATGACATCGACCACTTAGGTAATCGTCGTATCCGTTCAGTAGG 

CGAATTATTACAAAACCAATTCCGTATTGGTTTAGCCCGTATGGAACGTGTGGTTCGTGAAAGA 

ATGTCTATTCAAGACACAGAAACATTGACACCACAACAATTAATTAACATCCGTCCAGTGGTAG 

CAAGTATCAAAGAATTCTTTGGTTCTTCACAGTTATCACAGTTCATGGACCAAACAAACCCATT 

AGGTGAGTTAACCCATAAACGTCGTCTATCAGCCTTAGGGCCTGGTGGTTTGACTCGTGATCGT 

GCCGGTTATGAAGTTCGTGACGTTCACTACTCTCACTATGGTCGTATGTGTCCAATTGAAACGC 

CTGAGGGACCAAATATCGGGTTGATCAATAGCTTATCTAGTTATGCGAAAGTGAATAAATTTGG 

TTTCATCGAAACGCCTTATCGCCGTGTTGATCGTGCGACAGGCCGTGTTACTGATCAAGTAGAT 

TACTTAACAGCAGACATCGAAGACCATTATATCGTAGCGCAAGCGAACTCACTTTTAAATGAAG 

ATGGCACATTTGCCAATGATGTTGTTATGGCGCGTCTACAAAGTGAAAACTTAGAAGTTGCCGT 

AGACAAAGTTGACTACATGGACGTTTCACCAAAACAAGTAGTCGCAGTCGCAACAGCATGTATT 

CCTTTCTTAGAAAACGATGACTCCAACCGTGCCTTGATGGGTGCCAACATGCAGCGTCAAGCGG 

TGCCGTTAATTCAACCACGCTCTCCGTGGGTAGGTACAGGTATGGAATATAAATCAGCCCATGA 

CTCAGGTGCTGCTTTACTATGTAAACATGACGGTGTCGTAGAATTCGTCGATGCAAAAGAAATT 

CGCGTTCGTCGCGACAATGGCGCATTAGACAAATATATGGTTACAAAATTCCGTCGTTCTAACT 

CAGGAACAAGCTACAACCAACGCCCAATTGTTCACTTAGGTGAAAAGTTGAAAAGGCGATACTT 

TACCGGATGGACCTTCTATGGAAGAAGCGAAATGGCTTTATGGCAAAACGTCTTAGTTGCCTTC 

ATGACATGGGAAGGTTACAACTACGAGGATGCCATTATCATGAGCCGTCGTTTAGTTAAAGACG 

ATGTCTACACTTCTGTGCATATTGAAGAATATGAATCAGAAGCACGTGATACAAAATTAGGACC 

TGAAGAAATTACCCGTGAAATTCCAAACGTTGGGGAAGACGCGTTGAAAGACTTAGACGAAATG 

GGGATTATC CGC ATTGGTGCTGAAGTTC AAGATGGCGACTTACT AGTTGGGAAAGTC AC AC CTA 

AAGGGGTCACAGAATTATCTGCAGAAGAACGTTTATTACACGCAATCTTCGGGGAAAAAGCCCG 

CGAAGTTCGTGATACGTCTCTCCGTGTACCTCACGGTGGCGGCGGTATCGTTCATGATGTGAAA 

ATCTTTACTCGTGAAGCTGGCGATGAATTATCACCAGGTGTCAACATGTTAGTTCGTGTCTATA 

TCGTTCAAAAACGTAAAATTCACGAAGGAGATAAAATGGCGGGACGTCACGGAAATAAAGGGGT. 

TGTTTCCCGTATTATGCCGGAAGAAGATATGCCATTCTTACCTGACGGAACACCTGTTGATATC 

ATGTTGAACCCATTAGGGGTACCTTCTCGTATGAATATCGGACAAGTACTTGAATTACACTTAG 

GTATGGCTGCTCGCCAATTAGGTATTCACGTCGCAACACCTGTTTTCGATGGGGCAACCGATGA 

AGACGTTTGGGAAAC TGTTCGTG AAGC TGGTATGGCTAGCGATGCTAAAACAGTTC TTTACGAT 

GGACGTACAGGTGAACCATTTGATAACCGTATTTCCGTTGGTGTCATGTATATGATTAAATTAG 

CCCACATGGTTGATGACAAATTGCATGCTCGTTCAATCGGACCTTACTCTCTTGTTACGCAACA 

ACCGTTGGGTGTAAAGCTCAATTC 



<210> 6 
<211> 20 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de. la sequence : amorce 

<400>'6 

AARYTNGGMCCTGAAGAAAT 



<210> 7 
<211> 23 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence : amorce 



tgatattcta 
cctcttgcat 
acctcatggt 
tgaacttcaa 
caaggtcgga 
accagtggaa 
acttggggtg 
tgctcgtaat 
tctttgggaa 
tggtcgcaca 
acttcaccac 
caaygawtam 
aggctggtga 
cggccgtcta 



gttggtaaag 
gccatttttg 
ggcgacggtg 
tcaggtgtta 
gataagatgg 
gatatgccat 
ccatcacgga 
ttgggcattc 
acagtaaaag 
ggggagccgt 
atggttgatg 
tcagasgart 
aataacggta 
cancgtgc 



tgactcctaa 
gtgacaaatc 
ttgtttgtga 
acatgctggt 
ccggacgtca 
atcttccaga 
tgaacattgg 
atattgcaac 
aagccggtat 
ttgataatcg 
ayaaccattt 
tcctgctwgg 
tgctggtatt 



aggagaaaaa 
acgtgaagtt 
tgtgaaaatc 
tcgtgtttat 
tggtaacaag 
tggaacacct 
gcaagttatg 
gcctgtcttt 
ggattctgat 
tgtatcagtt 
tgtctatgca 
tgtaaaggct 
gatggcaatg 



gatctttctg 
cgtgatactt 
tttacacgtg 
atcgctcaaa 
ggtgtcgttt 
gttgatatca 
gaactccatc 
gacggagcaa 
gctaaaactg 
ggtgttatgt 
magwtcagtt 
ncaattgtct 
ggcaagtgaa 



cagaagaacg 
ctcttcgtgt 
ctaatggaga 
aacgtaaaat 
cccgtattgt 
tgct-taatcc 
ttggtatggc 
cttctgatga 
ttctttatga 
atatgattaa 
ggcccttakt 
ttagaggtta 
tantcaacac 



<210> 5 

<211> 3096 

<212> DNA 

<213> Enterococcus faecalis 



<400> 5 
gacccttatc 
aattgatgat 
aaagtacaca 
aacattacgt 
cgatttccca 
cgtttcccaa 
caaagaaggt 
agatgcgaaa 
gttagttcgt 
cgaaagctta 
agaagaaggc 
tagctcacgt 
acgttggtcg 
ccttagctga 
gttttaacac 
cgtaacttac 
tcaagttctt 
agacgacagc 
caacttaatg 
ccgttcagta 
tgtggttcgt 
taacatccgt 
gttcatggac 
agggcctggt 
tcactatggt 
tagcttatct 
tgttgatcgt 
agaccattat 
tgatgttgtt 
ctacatggac 
agaaaacgat 
gttaattcaa 
ctcaggtgct 
aattcgcgtt 
ttctaactca 
aaggcgatac 
cgtcttagtt 
ccgtcgttta 
agcacgtgat 
agacgcgttg 



aattggtttt 
ttccaaggaa 
gtagaagaag 
ttaaccaacc 
ttaatgacag 
ttagttcgtt 
tttggctcaa 
gacatttctt 
gctttaggtt 
cgcaacacaa 
ttgaaagaca 
agcttgttaa 
ctacaaagtt 
aacgctagtt 
actacatcat 
tatccaagtg 
tcaccaaaag 
gtaaaaacag 
gaagatatcg 
ggcgaattat 
gaaagaatgt 
ccagtggtag 
caaacaaacc 
ggtttgactc 
cgtatgtgtc 
agttatgcga 
gcgacaggcc 
atcgtagcgc 
atggcgcgtc 
gtttcaccaa 
gactccaacc 
ccacgctctc 
gctttactat 
cgtcgcgaca 
ggaacaagct 
tttaccggat 
gccttcatga 
gttaaagacg 
acaaaattag 
aaagacttag 



tagatgaggg 
acttatcctt 
cccgcgcaca 
gtgaaacagg 
aaatgggtac 
ctccaggtgt 
cagtcattcc 
atgttcggat 
tcggttcaga 
ttgaaaaaga 
tttatgaacg 
cttgcacgtt 
aacaaaaaat 
gatccagaaa 
ggaaacatta 
aagatgcggt 
atcctgaacg 
ttcgtccagc 
gtaatgtcga 
tacaaaacca 
ctattcaaga 
caagtatcaa 
cattaggtga 
gtgatcgtgc 
caattgaaac 
aagtgaataa 
gtgttactga 
aagcgaactc 
tacaaagtga 
aacaagtagt 
gtgccttgat 
cgtgggtagg 
gtaaacatga 
atggcgcatt 
acaaccaacg 
ggaccttcta 
catgggaagg 
atgtctacac 
gacctgaaga 
acgaaatggg 



acttcgtgaa 
agaatttgtt 
tgatgccaac 
tgaaattaaa 
cttcatcatc 
ttacttccat 
taaccgtggt 
tgaccgcaca 
tgataccatc 
tttacacaaa 
tcttcgccca 
tctttgatcc 
tagacttaaa 
ctggtgtaaa 
aggcrataca 
agtaactgaa 
tatcgtaaat 
agatatcgtt 
tgacatcgac 
attccgtatt 
cacagaaaca 
agaattcttt 
gttaacccat 
cggttatgaa 
gcctgaggga 
atttggtttc 
tcaagtagat 
acttttaaat 
aaacttagaa 
cgcagtcgca 
gggtgccaac 
tacaggtatg 
cggtgtcgta 
agacaaatat 
cccaattgtt 
tggaagaagc 
ttacaactac 
ttctgtgcat 
aattacccgt 
gattatccgc 



atgtttgaag 
gactatgaat 
tattctgcgc 
tcccaagaag 
aacggggcag 
ggaaaagtgg 
gcatggttag 
cgtaaaattc 
ttcgaaattt 
aacgcaagtg 
ggcgaaccaa 
aaaacgttat 
aacacgtcta 
tcattgtcga 
ttgacaaacg 
ccaatgacga 
gtgattggta 
gcttcaatga 
cacttaggta 
ggtttagccc 
ttgacaccac 
ggttcttcac 
aaacgtcgtc 
gttcgtgacg 
ccaaatatcg 
atcgaaacgc 
tacttaacag 
gaagatggca 
gttgccgtag 
acagcatgta 
atgcagcgtc 
gaatataaat 
gaattcgtcg 
atggttacaa 
cacttaggtg 
gaaatggctt 
gaggatgcca 
attgaagaat 
gaaattccaa 
attggtgctg 



acattttacc 
taaaagaacc 
cattacatgt 
tcttcttcgg 
aacgtgttat 
acaaaaacgg 
aaatggaaac 
ctttaactgt 
tcggcgacag 
attctcgtac 
aaacagcaga 
gatttggcaa 
ttaaacttaa 
aaaaggcaca 
gcttaaacag 
tccaagtgat 
acggctatcc 
gctacttctt 
atcgtcgtat 
gtatggaacg 
aacaattaat 
agttatcaca 
tatcagcctt 
ttcactactc 
ggttgatcaa 
cttatcgccg 
cagacatcga 
catttgccaa 
acaaagttga 
ttcctttctt 



aagcggtgcc 
cagcccatga 
atgcaaaaga 
aattccgtcg 
aaaagttgaa 
tatggcaaaa 
ttatcatgag 
atgaatcaga 
acgttgggga 
aagttcaaga 



2460 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3180 
3198 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 



k 



7 




<400> 7 

TGIARTTTRTCATCAACCATGTG 



<210> 8 
<211> 709 
<212> ADN 

<213> Streptococcus suis 
<400>.8 

CGCGAAATTCCAAACGTTGGTGAAGATGCCCTTCGCAACTTGGACGAAATGGGGATTATCCGTA 
TTGGTGCCGAAGTTAAAGAGGGCGACATTCTTGTTGGTAAAGTCACACCAAAAGGTGAAAAAGA 
TCTTTCTGCTGAAGAGCGTCTCTTGCACGCAATCTTCGGTGACAAGTCACGTGAAGTACGTGAT 
ACCTCTCTTCGTGTACCTCACGGTGCCGATGGTGTCGTTCGTGATGTGAAAATCTTTACTCGTG 
CCAACGGTGATGAATTGCAATCAGGTGTTAACATGTTGGTTCGTGTTTACATCGCTCAAAAACG 
TAAGATCAAGGTCGGAGATAAGATGGCCGGTCGTCACGGTAACAAGGGTGTCGTTTCACGTATT 
GTACCTGTTGAGGATATGCCATATCTTCCAGATGGAACACCAGTTGACATCATGTTGAACCCAC 
TCGGGGTGCCATCACGTATGAACATCGGTCAGGTTATGGAACTTCACTTGGGTATGGCGGCTCG 
CAACTTGGGCATCCATATCGCAACACCAGTTTTCGATGGTGCAAGTTCAGAAGACCTCTGGTCA 
ACTGTTAAAGAAGCAGGTATGGACTCAGATGCCAAGACCATTCTTTACGATGGACGTACAGGTG 
AACCATTTGACAAC CGTGT ATCTGTTGGTGTCATGTAC ATGATC AAGCTTCAC C AC ATGGTTGA 
TGACA 



<210> 9 
<211> 725 
<212> ADN 

<213> Streptococcus sanguinis 



TGTCATCAACCATGTGGTGAGCTTAATCATGTACATGACACCGACAGATACACGGTTGTCAAAC 
GGCTCACCGGTACGTCCATCGTAAAGAATAGTCTTGGCATCGCTATCCATACCAGCTTCACGGA 
CAGTATCCCAGAGGTCTTCTGAGCTTGCTCCATCAAAGACCGGTGTCGCAATATGGATGCCCAA 
GTTACGTGCTGCCATACCAAGGTGAAGCTCCATAACCTGACCAATGTTCATACGTGATGGTACC 
C CGAGTGGGTTCAGC ATGATATC AACTGGTGTTC CGTCTGGC AAATAAGGCATGTC TTCC AC AG 
GAACGATACGGGATACAACCCCCTTGTTTCCGTGACGACCAGCCATCTTATCTCCGACCTTGAT 
CTTACGTTTTTGAGCGATGTAGACACGAACCAACATATTAACGCCAGATTGCAACTCATCACCA 
TTAGCACGGGTAAAGATCTTCACGTCACGAACCACTCCATCAGCACCGTGCGGCACACGCAGAG 
AGGTATCACGGACTTCACGAGACTTGTCTCCGAAGATAGCGTGCAAGAGGCGCTCTTCAGCAGA 
AAGATCTTTTTCACCCTTAGGGGTAACTTTACCTACAAGGATATCGCCTTCCTTGACTTCCGCC 
CCGATGCGGATAATACCCATTTCGTCCAAATTGCG'TAGGGCATCTTCCCCTACGTTTGGAATTT 
CGCGGGTAATTCTTCAGGTCA 



<210> 10 
<211> 728 
<212> ADN 

<213> Streptococcus salivarius 



TTGTCATCAACCATGTGTGAAGTTTGATCATGTACATGACACCAACTGATACACGGTTATCAAA 
TGGTTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGGATTGTCTTAGCATCACTATCCATACCTGCTTCACGA 
ACAGTATCCCAGAGGTCTTCTGAGCTTGCCCCGTCAAAGACTGGTGTTGCGATGTGGATACCCA 
AGTTACGAGCAGCCATACCAAGGTGAAGTTCCATAACCTGACCGATGTTCATACGTGATGGCAC 
CCCAAGAGGGTTCAACATGATATCAACTGGTGTACCGTCTGGAAGGTAAGGCATGTCTTCAACA 



<400>. 9 



<400> 10 



tggcgactta ctagttggga aagtcacacc taaaggggtc acagaattat ctgcagaaga 2460 

acgtttatta cacgcaatct tcggggaaaa agcccgcgaa gttcgtgata cgtctctccg 2520 

tgtacctcac ggtggcggcg gtatcgttca tgatgtgaaa atctttactc gtgaagctgg 2580 

cgatgaatta tcaccaggtg tcaacatgtt agttcgtgtc tatatcgttc aaaaacgtaa 2640 

aattcacgaa ggagataaaa tggcgggacg tcacggaaat aaaggggttg tttcccgtat 2700 

tatgccggaa gaagatatgc cattcttacc tgacggaaca cctgttgata tcatgttgaa 2760 

cccattaggg gtaccttctc gtatgaatat cggacaagta cttgaattac acttaggtat 2820 

ggctgctcgc caattaggta ttcacgtcgc aacacctgtt ttcgatgg-gg caaccgatga 2880 

agacgtttgg gaaactgttc gtgaagctgg tatggctagc gatgctaaaa cagttcttta 2940 

cgatggacgt acaggtgaac catttgataa ccgtatttcc gttggtgtca tgtatatgat 3000 

taaattagcc cacatggttg atgacaaatt gcatgctcgt tcaatcggac cttactctct 3060 

tgttacgcaa caaccgttgg gtgtaaagct caattc 3096 



<210> 6 

<211> 20 

<212> DNA 

<213> amorce 

<220> 

<221> misc^feature 

<222> (6) . . (6) 

<223> n represente a, t, c ou g ou i 

<400> 6 

aarytnggmc ctgaagaaat 

<210> 7 

<211> 23 

<212> DNA 

<213> amorce 



20 



<220> 

<2 2 1 > misc__f eature 

<222> (3).. (3) 

<223> n represente i 

<220> 

<221> misc_feature 
<222> (3).. (3) 

<223> n represente a, t, c ou g ou i 
<400> 7 

tgnartttrt catcaaccat gtg 23 

<210> 8 • 
<211> 709 
<212> DMA 

<213> Streptococcus suis 
<400> 8 

cgcgaaattc caaacgttgg tgaagatgcc cttcgcaact tggacgaaat ggggattatc 60 

cgtattggtg ccgaagttaa agagggcgac attcttgttg gtaaagtcac accaaaaggt 120 

gaaaaagatc tttctgctga agagcgtctc ttgcacgcaa tcttcggtga caagtcacgt 180 

gaagtacgtg atacctctct tcgtgtacct cacggtgccg atggtgtcgt tcgtgatgtg 240 

aaaatcttta ctcgtgccaa cggtgatgaa ttgcaatcag gtgttaacat gttggttcgt 300 

gtttacatcg ctcaaaaacg taagatcaag gtcggagata agatggccgg tcgtcacggt 360 

aacaagggtg tcgtttcacg tattgtacct gttgaggata tgccatatct tccagatgga 420 

acaccagttg acatcatgtt gaacccactc ggggtgccat cacgtatgaa catcggtcag 480 

gttatggaac ttcacttggg tatggcggct cgcaacttgg gcatccatat cgcaacacca 540 

gttttcgatg gtgcaagttc agaagacctc tggtcaactg ttaaagaagc aggtatggac 600 

tcagatgcca agaccattct ttacgatgga cgtacaggtg aaccatttga caaccgtgta 660 



GGAACAATACGAGAAACAACCCCTTTGTTACCGTGACGACCGGCCATCTTATCTCCGACCTTAA 
TCTTACGTTTTTGAGCGATGTAAACACGAACAAGCATGTTAACACCTGATTGCAATTCATCACC 
GTTTGCACGTGTGAAGATTTTAACATCACGAACGACACCATCACCACCGTGAGGTACACGGAGT 
G AGGTATC ACGTACTTCAC GAG ATTTATC ACC AAAG AT AGCATGGAGAAGACGTTC TTC AGCAG 
AAAGGTCTTTTTC ACC CTTAGGTGTTAC CTTACCAAC AAGAATGTCACCTTCTTT AACCTC AGC 
ACCGATACGGATAATACCCATrrCGTCAAGGTCTTTGAGAGCTTCTTCACCAACGTTTGGGAAT 

TCACGTGTAATTTCTTCAGGTCCA 



<210> 11 
<211> 725 
<212> ADN 

<213> Streptococcus pyogenes 
<400> 11 

TGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTGATCATATACATGACACCAACGGATACACGGTTGTCAAA 
TGGTTCACCGGTGCGACCATCATAAAGGACCGTCTTAGCATCGCTATCCATACCAGCTTCACGA 
ACAGTGTCCCAAAGGTCTTCTGATGAAGCCCCGTCAAAGACAGGTGTTGCAATGTGAATACCAA 
GATTACGAGCAGCCATACCAAGGTGAAGTTCCATAACCTGACCAATATTCATCCGTGATGGCAC 
CCCAAGAGGGTTCAACATGATGTCAACTGGTGTTCCGTCTGGAAGGTATGGCATGTCTTCAACT 
GGTACAATACGTGAAACGACACCCTTGTTTCCGTGACGACCGGCCATTTTATCTCCGACCTTGA 
TTTTACGTTTTTGAGCGATGTAAACACGCACAAGCATATTAACACCTGATTGCAATTCATCGCC 
GTTAGCGCGTGTAAAGATTTTCACATCACGAACGATACCATCACCACCGTGAGGGACACGAAGT 
GAGGTATCACGCACTTCACGCGATTTATCCCCAAAGATGGCGTGAAGTAAACGTTCTTCAGCAG 
AAAGGTCTTTTTCACCTTTAGGTGTGACTTTACCTACTAAGATGTCGCCTTCTTTAACCTCAGC 
ACCGATACGGATAATGCCCATTTCGTCAAGGTCTTTGAGGGCTTCTTCACCAACATTTGGGATT 

TCCGAGTGATTCTTCAGGGCA 



<210> 12 
<211> 724 
<212> ADN 

<213> Streptococcus pneumoniae 
<400> 12 

CAACCATGTGGTGGAGTTTGATCATGTACATGACTCCGACAGAAAACACGGTTATCAAACGGTT 
CACCAGTACGTCCATCGTAAAGGATCGTTTTGGCATCGCTATCCATACCTGCTTCTTTAACAGT 
TGACCAAAGATCTTCAGAACTTGCTCCATCAAAGACTGGTGTCGCGATGTGAATACCAAGAGTA 

CGAGCTGC C ATACC AAGGTGAAGCTCCATAAC CTG ACCGATATTCATACGTGATGGTACCC CAA 
GTGGGTTCAACATGATGTCGACTGGAGTTCCGTCTGGAAGGTAAGGCATGTCTTCTACAGGAAC 
GATACGAGAGACAACCCCTTTGTTTCCGTGACGTCCGGCCATTTTATCTCCGACCTTAATCTTA 
CGTTTTTGAGCGATGTAAAC ACGAACCAAC ATGTTAACACCTGATTGC AACTC ATC TC CATTTA 
CACGTGTAAAGATCTTAACATCACGAACGACACCATCGGCACCGTGTGGTACACGAAGAGAAGT 
ATCACGCACTTCACGAGACTTGTCTCCAAAGATAGCGTGCAAGAGACGTTCTTCAGCTGAAAGA 
TCTTTCTCACCCTTAGGTGTTACTTTACCTACAAGAATATCACCTTCTTTAACCTCAGCACCAA 
TACGGATAATCCCATTTCGTCAAGGTCTTTGAGGGCATCTTCACCAACGTTTTGGAATTTCGCG 

AGTGATTTCTTCAGGTCCAA 



<210> 13 
<211> 740 
<212> ADN 

<213> Streptococcus oralis 



<210> 11 

<211> 725 

<212> DNA 

<213> Streptococcus pyogenes 

<400> 11 



tgtcatcaac catgtggtga agtttgatca tatacatgac accaacggat acacggttgt 
caaatggttc accggtgcga ccatcataaa ggaccgtctt agcatcgcta tccataccag 
cttcacgaac agtgtcccaa aggtcttctg atgaagcccc gtcaaagaca ggtgttgcaa 
tgtgaatacc aagattacga gcagccatac caaggtgaag ttccataacc tgaccaatat 
tcatccgtga tggcacccca agagggttca acatgatgtc aactggtgtt ccgtctggaa 
ggtatggcat gtcttcaact ggtacaatac gtgaaacgac acccttgttt ccgtgacgac 
atctccgacc ttgattttac gtttttgagc gatgtaaaca cgLcaagca 
H° tgatt9caat tcatcgccgt tagcgcgtgt aaagattttc acatcacgaa 
lllVt 1 accacc 9tsa gggacacgaa gtgaggtatc acgcacttca cgcgatttat 
III Ergcgtgaagt aaacgttctt cagcagaaag gtctttttca cctttaggtg 
^" taCC t^taagatg tcgccttctt taacctcagc accgatacgg ataatgcccf 
lltll 9 gtcttt ^ a 9ff gcttcttcac caacatttgg gatttccgag tgattcttca 



tctgttggtg tcatgtacat gatcaagctt caccacatgg ttgatgaca 709 

<210> 9 
<211> 725 
<212> DNA 

<213> Streptococcus sanguinis 
<400> 9 

tgtcatcaac catgtggtga gcttaatcat gtacatgaca ccgacagata cacggttgtc 60 

aaacggctca ccggtacgtc catcgtaaag aatagtcttg gcatcgctat ccataccagc 120 

ttcacggaca gtatcccaga ggtcttctga gcttgctcca tcaaagaccg gtgtcgcaat 180 

atggatgccc aagttacgtg ctgccatacc aaggtgaagc tccataacct gaccaatgtt 240 

catacgtgat ggtaccccga gtgggttcag catgatatca actggtgttc cgtctggcaa 300 

ataaggcatg tcttccacag gaacgatacg ggatacaacc cccttgtttc cgtgacgacc 3 60 

agccatctta tctccgacct tgatcttacg tttttgagcg atgtagacac gaaccaacat 420 

attaacgcca gattgcaact catcaccatt agcacgggta aagatcttca cgtcacgaac 480 

cactccatca gcaccgtgcg gcacacgcag agaggtatca cggacttcac gagacttgtc 540 

tccgaagata gcgtgcaaga ggcgctcttc agcagaaaga tctttttcac ccttaggggt 600 

aactttacct acaaggatat cgccttcctt gacttccgcc ccgatgcgga taatacccat 660 

ttcgtccaaa ttgcgtaggg catcttcccc tacgtttgga atttcgcggg taattcttca 720 

ggtca - - 725 

<210> 10 
<211> 728 
<212> DNA 

<213> Streptococcus salivarius 
<400> 10 

ttgtcatcaa ccatgtgtga agtttgatca tgtacatgac accaactgat acacggttat 60 

caaatggttc acctgtacgt ccatcgtaaa ggattgtctt agcatcacta tccatacctg 120 

cttcacgaac agtatcccag aggtcttctg agcttgcccc gtcaaagact ggtgttgcga 180 

tgtggatacc caagttacga gcagccatac caaggtgaag ttccataacc tgaccgatgt 240 

tcatacgtga tggcacccca agagggttca acatgatatc aactggtgta ccgtctggaa 300 

ggtaaggcat gtcttcaaca ggaacaatac gagaaacaac ccctttgtta ccgtgacgac 360 

cggccatctt atctccgacc ttaatcttac gtttttgagc gatgtaaaca cgaacaagca 420 

tgttaacacc tgattgcaat tcatcaccgt ttgcacgtgt gaagatttta acatcacgaa 480 

cgacaccatc accaccgtga ggtacacgga gtgaggtatc acgtacttca cgagatttat 540 

caccaaagat agcatggaga agacgttctt cagcagaaag gtctttttca cccttaggtg 600 

ttaccttacc aacaagaatg tcaccttctt taacctcagc accgatacgg ataataccca 660 

tttcgtcaag gtctttgaga gcttcttcac caacgtttgg caattcacgt gtaatttctt 720 
caggtcca - 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
725 



# • 



CAAC CATGTGGTGGAGTTTGATC ATGTAC ATG ACAACC AAC TGATAAC ACGGTTGTC AAAACGA 
CTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGGATTGTTTTGGCATCGCTATCCATACCTGCTTCTTTAACA 
GTGTCCCAAAGGTCTTCCGAACTTGCTCCGTCAAAGACTGGTGTTGCGATGTGGATACCAAGAG 
TACGGGCTGCCATAC C AAGGTGGAGTTCC ATAACCTG ACCGATATTC ATACGTGATGGC AC C CC 
AAGTGGGTTCAACATGATATCGACTGGAGTTGCATCTGGAAGGTAAGGCATGTCTTCTACAGGA 
ACGATACGAGAGACAACCCCTTTGTTTCCGTGACGTCCGGCCATCTTATCTCCGACCTTGATCT 
TACGTTTTTGAGCGATGTAGACACGAACCAGCATATTCACACCAGATTGCAACTCATCACCATT 
TGCACGTGTAAAGATCTTAACATCACGAACGACACCATCGGCACCGTGAGGTACTCGAAGAGAA 
GTATCACGCACTTCACGAGACTTGTCTCCGAAGATAGCGTGCAAGAGACGTTCTTCAGCAGAAA 
GGTCTTTTTCACCCTTAGGTGTGACTTTACCTACAAGGATATCTCCTTCTTTAACCTCAGCACC 
AATACGGATAATACCCATTTTCGTCAAGGTCTTAAGGGGCATCTTCATCAACGTTTTNGNATTT 

CACGATTTATTTCCTCAGGGCCAACTTTTTGGGTGT 



<210> 14 
<211> 728 
<212> ADN 

<213> Streptococcus mutans 
<400> 14 

TGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTAATCATATACATAACACCAACTGATACACGATTATCAAA 
CGGCTCCCCTGTGCGACCATCATAAAGAACAGTTTTAGCATCAGAATCCATACCGGCTTCTTTT 
ACTGTTTCCCAAAGATCATCAGAAGTTGCTCCGTCAAAGACAGGCGTTGCAATATGAATGCCCA 
AATTACGAGCAGCCATACCAAGATGGAGTTCCATAACTTGCCCAATGTTCATCCGTGATGGCAC 
C CC AAGTGGATTAAGC ATGATATC AAC AGGTGTTC CATCTGG AAGATATGGC ATATCTTC CACT 
GGTACAATACGGGAAACGACACCCTTGTTACCATGACGTCCGGCCATCTTATCTCCGACCTTGA 
TTTTACGTTTTTGAGCGATATAAACACGAACCAGCATGTTAACACCTGATTGAAGTTCATCTCC 
ATTAGC ACGTGTAAAGATTTTC AC ATC AC AAACAAC ACCGTCG CCAC C ATG AGGTAC ACGAAGA 
GAAGTATCACG AACTTCACGTG ATTTGTC AC C AAAAATGGC ATGCAAGAGGC GTTC TTC TGCAG 
AAAGATCTTTTTCTCCTTTAGGAGTCACTTTACCAACTAGAATATCACCTTCTTTAACCTCAGC 
ACC AATGCGAATAATTC CC ATTTC ATCAAGGTCTTTC AGGGC ATCTTCAC CAAC ATTTGGG ATT 
TCACGCGTAATTTCTTCAGGTCCA 



<210> 15 
<211> 730 
<212> ADN 

<213> Streptococcus mitis 
<400> 15 

TGTCATCAACCATGTGGTGGAGTTTGATCATGTAACATGACTCCGACAGAAAACACGGTTATCA 
AATGGTTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGGATTGTTTTGGCATCGCTATCCATACCAGCTTCTT 
TAAC AGTTGACC AAAGATCTTCAGAACTTGCTCCGTC AAAGAC TGGTGTTGCGATGTGAATAC C 
AAGAGTACGAGCTGCCATCCCAAGGTGGAGTTCCATAACCTGACCGATATTCATACGTGATGGC 
ACCCCAAGTGGGTTCAACATGATATCGACTGGAGTTCCATCTGGAAGGTAAGGCATATCTTCTA 
CAGGAACGATACGAGAGACAACCC CTTT ATTTC CGTGACGTCCGGCCATCTTATCTCCGACCTT 
GATCTTACGTTTTTGAGCGATGTAGACGCGAACCAGCATGTTGACACCTGATTGCAATTCATCT 
CCATTTGCACGTGTAAAGATCTTAACATCACGAACCACACCATCAGCTCCGTGTGGTACACGAA 
GAGAAGTGTC ACGTACTTCACGAGATTTATCTC CGAAGATAGCGTGCAAGAGC CGTTCTTCAGC 
TGAAAGGTCTTTCTCACCCTTAGGTGTTACTTTACCTACAAGGATATCCCCTTCTTTAACCTCA 
GCACCGATACGGATAATACCGATTTCGTCAAGATCTTTAAGGGCATCTTCCCCAACGTTTGGGA 

TTTCACGAGTAATTTCTTCAGGTCCA 



<210> 12 

<211> 724 

<212> DNA 

<213> Streptococcus pneumoniae 



<400> 12 

caaccatgtg 

ggttcaccag 

ttaacagttg 

ataccaagag 

cgtgatggta 

ggcatgtctt 

attttatctc 

acacctgatt 

ccatcggcac 

aagatagcgt 

ttacctacaa 

caaggtcttt 

ccaa 



gtggagtttg 
tacgtccatc 
accaaagatc 
tacgagctgc 
ccccaagtgg 
ctacaggaac 
cgaccttaat 
gcaactcatc 
cgtgtggtac 
gcaagagacg 
gaatatcacc 
gagggcatct 



atcatgtaca 
gtaaaggatc 
ttcagaactt 
cataccaagg 
gttcaacatg 
gatacgagag 
cttacgtttt 
tccatttaca 
acgaagagaa 
ttcttcagct 
ttctttaacc 
tcaccaacgt 



tgactccgac 
gttttggcat 
gctccatcaa 
tgaagctcca 
atgtcgactg 
acaacccctt 
tgagcgatgt 
cgtgtaaaga 
gtatcacgca 
gaaagatctt 
tcagcaccaa 
tttggaattt 



agaaaacacg 
cgctatccat 
agactggtgt 
taacctgacc 
gagttccgtc 
tgtttccgtg 
aaacacgaac 
tcttaacatc 
cttcacgaga 
tctcaccctt 
tacggataat 
cgcgagtgat 



gttatcaaac 
acctgcttct 
cgcgatgtga 
gatattcata 
tggaaggtaa 
acgtccggcc 
caacatgtta 
acgaacgaca 
cttgtctcca 
aggtgttact 
cccatttcgt 
ttcttcaggt 



<210> 
<211> 
<212> 



13 

740 

DNA 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
724 



<213> Streptococcus oralis 



<220> 
<221> 
<222> 
<223> 



misc_f eature 
(698) . . (700) 
n represente a, t, c, 



g ou x 



<400> 13 

caaccatgtg 

acgactcacc 

ctttaacagt 

ggataccaag 

tacgtgatgg 

aaggcatgtc 

ccatcttatc 

tcacaccaga 

caccatcggc 

cgaagatagc 

ctttacctac 

tcgtcaaggt 

agggccaact 



gtggagtttg 
tgtacgtcca 
gtcccaaagg 
agtacgggct 
caccccaagt 
ttctacagga 
tccgaccttg 
ttgcaactca 
accgtgaggt 
gtgcaagaga 
aaggatatct 
cttaaggggc 
ttttgggtgt 



atcatgtaca 
tcgtaaagga 
tcttccgaac 
gccataccaa 
gggttcaaca 
acgatacgag 
atcttacgtt 
tcaccatttg 
actcgaagag 
cgttcttcag 
ccttctttaa 
atcttcatca 



tgacaaccaa 
ttgttttggc 
ttgctccgtc 
Sgtggagttc 
tgatatcgac 
agacaacccc 
tttgagcgat 
cacgtgtaaa 
aa'gtatcacg 
cagaaaggtc 
cctcagcacc 
acgttttngn 



ctgataacac 
atcgctatcc 
aaagactggt 
cataacctga 
tggagttcca 
tttgtttccg 
gtagacacga 
gatcttaaca 
cacttcacga 
tttttcaccc 
aatacggata 
atttcacgat 



ggttgtcaaa 
atacctgctt 
gttgcgatgt 
ccgatattca 
tctggaaggt 
tgacgtccgg 
accagcatat 
tcacgaacga 
gacttgtctc 
ttaggtgtga 
atacccattt 
ttatttcctc 



<210> 14 

<211> 728 

<212> DNA 

<213> Streptococcus mutans 



<400> 14 

tgtcatcaac 

caaacggctc 

cttcttttac 

tatgaatgcc 

tcatccgtga 

gatatggcat 

cggccatctt 

tgttaacacc 

caacaccgtc 



catgtggtga 
ccctgtgcga 
tgtttcccaa 
caaattacga 
tggcacccca 
atcttccact 
atctccgacc 
tgattgaagt 
gccaccatga 



agtttaatca 
ccatcataaa 
agatcatcag 
gcagccatac 
agtggattaa 
ggtacaatac 
ttgattttac 
tcatctccat 
ggtacacgaa 



tatacataac 
gaacagtttt 
aagttgctcc 
caagatggag 
gcatgatatc 
gggaaacgac 
gtttttgagc 
tagcacgtgt 
gagaagtatc 



accaactgat 
agcatcagaa 
gtcaaagaca 
ttccataact 
aacaggtgtt 
acccttgtta 
gatataaaca 
aaagattttc 
acgaacttca 



acacgattat 
tccataccgg 
ggcgttgcaa 
tgcccaatgt 
ccatctggaa 
ccatgacgtc 
cgaaccagca 
acatcacaaa 
cgtgatttgt 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
740 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 



<210> 16 
<211> 727 
<212> ADN 

<213> Streptococcus equinus 
<400> 16 

TGTCATCAAC CATGTGGTGAAGTTTWATC ATGTACATG AC AC CAAC TGAC ACACGGTTATCAAA 
TGGTTCACCAGTACGTCCATCGTAAAGAACTGTCTTAGCGTCGCTAGCCATACCAGCTTCGTTA 
ACTGTATCCCAAAGGTCTTCAGAAGTTGCCCCATCAAAGACTGGTGTTGCAATGTGAATACCAA 
GGTTACGAGCAGC C ATAC CAAGGTGAAGCTCCATAACTTGTCCGATGTTCATACG AGATGGCAC 
CCCAAGTGGGTTCAACATGATATCGACTGGAGTTCCGTCTGGAAGATAAGGCATGTCTTCAACT 
GGAACAACACGAGAAACAACCCCTTTGTTACCGTGACGACCGGCCATTTTATCTCCGACTTTGA 
TTTTACGTTTTTGTGCGATATAAACACGAACGAGCATGTTAACACCTGATTGTAATTCATCACC 
GTTTGCACGTGTAAAGATTTTAACGTCACGAACGACACCATCTCCACCGTGTGGTACACGAAGT 
GATGTATCACGAACTTCACGTGATTTATCACCGAAGATTGCGTGAAGAAGGCGCTCTTCAGCAG 
AAAGGTCTTTTTCACCTTTAGGTGTTACTTTACCTACAAGGATGTCACCTTCTTTAACTTCAGC 
ACCG ATACGGATAATACC C ATTTCGTCAAGGTCTTTAAGAGC TTCTTCACC AACGTTTGGAATT 
TCGCGAGTGATTTCTTCAGGTCA 



<210> 17 
<211> 731 
<212> ADN 

<213> Streptococcus constellatus 
<400> 17 

AGTTGTCATCAACCATGTGTGCAATTTAATCATATACATGACACCGACAGATACACGGTTGTCA 
AACGGCTCGCCCGTACGACCATCATAAAGAATCGTCTTGGCATCGCTATCCATGCCTGCTTCAC 
GAACAGTATCCCAAAGGTCATCTGAGCTTGCTCCGTCAAATACTGGCGTTGCTATGTGGATACC 
AAGGTTGCGAGCAGCCATACCAAGGTGAAGCTCCATAACCTGTCCGATATTCATACGTGATGGC 
ACCCCAAGTGGGTTCAACATGATGTCTACTGGTGTTCCGTCTGGAAGATAAGGCATATCCTCAA 
CTGGAACGATACGGGAAACAACCCCTTTATTTCCGTGGCGTCCGGCCATCTTATCCCCAACGCG 

GATCTTTCGTTTTTGAG C AATGTAAAC AC GC ACC AAC ATGTTGAC AC C AGATTGC AATTC ATC A 
CCGTTCGCACGAGTAAAGATTTTCACATCACGGACAACCCCAGCACCACCATGTGGTACACGAA 
GAGATGTGTCACGTACTTCACGAGATTTATCACCGAAAATTGCATGAAGCAGGCGTTCTTCAGC 
GGATAAGTCTTTT.TCACCTTTCGGCGTTACTTTACCGACAAGAATGTCGCCCTCTTTCACCTCA 
GCACCAATGCGGATAATTCCCATTTCGTCAAGGTCTCTTAGCGCATCTTCCCCAACGTTTGGAA 
TTTCGCGCGTAATTTCTTCAGGTCCAA 



<210> 18 
<211> 730 
<212> ADN 

<213> Streptococcus anginosus 

<400> 18 . 

TTGTCATCAACATGTGGTGGGGTGATCATGTAACATGACACCAACGGATACACGATTATCAAAT 
GGCTCACCAGTACGGCCATCATAAAGGATTGGTCTTAGCATCGCTATCCATGCCAGCTTCACGA 
ACGGTTTCCCAAAGATCATCTGAGCTAGCCCCGTCAAATACTGGTGTTGCAATGTGAATGCCAA 
GGTTGCGAGCAGCCATACCGAGGTGAAGCTCCATAACTTGACCAATATTCATACGAGATGGCAC 
CCCAAGTGGGTTCAACATAATATCAACTGGTGTTCCATCTGGAAGATACGGCATATCCTCAACT 
GGAACAATGCGGGAAACAACCCCTTTGTTTCCGTGACGTCCAGCCATCTTATCCCCAACACGGA 
TTTTCCGTTTTTGAGCGATGTAAACACGTACCAACATGTTGACACCAGATTGCAATTCATCACC 
GTTCGCACGAGTAAAGATTTTCACATCACGGACAACCCCTGCACCACCATGTGGTACACGAAGG 
GAAGTATCACGTACTTCACGAGATTTATCACCGAAl^ATTGCATGAAGCAGGCGTTCTTCAGCAG 
ATAAGTCTTTTTCACCTTTCGGTGTTACTTTACCGACAAGAATGTCGCCTTCTTTTACCTCAGC 



caccaaaaat ggcatgcaag aggcgttctt ctgcagaaag atctttttct cctttaggag 

tcactttacc aactagaata tcaccttctt taacctcagc accaatgcga ataattccca 

tttcatcaag gtctttcagg gcatcttcac caacatttgg gatttcacgc gtaatttctt 
caggtcca 

<210> 15 

<211> 730 

<212> DNA 

<213> Streptococcus mitis 



600 
660 
720 
728 



<400> 15 

tgtcatcaac 

atcaaatggt 

agcttcttta 

gatgtgaata 

attcatacgt 

aaggtaaggc 

tccggccatc 

catgttgaca 

aaccacacca 

atctccgaag 

tgttacttta 

catttcgtca 

ttcaggtcca 



catgtggtgg 
tcacctgtac 
acagttgacc 
ccaagagtac 
gatggcaccc 
atatcttcta 
ttatctccga 
cctgattgca 
tcagctccgt 
atagcgtgca 
cctacaagga 
agatctttaa 



agtttgatca 
gtccatcgta 
aaagatcttc 
gagctgccat 
caagtgggtt 
caggaacgat 
ccttgatctt 
attcatctcc 
gtggtacacg 
agagccgttc 
tatccccttc 
gggcatcttc 



tgtaacatga 
aaggattgtt 
agaacttgct 
cccaaggtgg 
caacatgata 
acgagagaca 
acgtttttga 
atttgcacgt 
aagagaagtg 
ttcagctgaa 
tttaacctca 
cccaacgttt 



ctccgacaga 
ttggcatcgc 
ccgtcaaaga 
agttccataa 
tcgactggag 
acccctttat 
gcgatgtaga 
gtaaagatct 
tcacgtactt 
aggtctttct 
gcaccgatac 
gggatttcac 



aaacacggtt 
tatccatacc 
ctggtgttgc 
cctgaccgat 
ttccatctgg 
ttccgtgacg 
cgcgaaccag 
taacatcacg 
cacgagattt 
cacccttagg 
ggataatacc 
gagtaatttc 



<210> 16 

<211> 727 

<212> DNA 

<213> Streptococcus equinus 



<400> 16 

tgtcatcaac 

caaatggttc 

cttcgttaac 

tgtgaatacc 

tcatacgaga 

gataaggcat 

cggccatttt 

tgttaacacc 

cgacaccatc 

caccgaagat 

ttactttacc 

tttcgtcaag 

caggtca 



catgtggtga 
accagtacgt 
tgtatcccaa 
aaggttacga 
tggcacccca 
gtcttcaact 
atctccgact 
tgattgtaat 
tccaccgtgt 
tgcgtgaaga 
tacaaggatg 
gtctttaaga 



agtttwatca 
ccatcgtaaa 
aggtcttcag 
gcagccatac 
agtgggttca 
ggaacaacac 
ttgattttac 
tcatcaccgt 
ggtacacgaa 
aggcgctctt 
tcaccttctt 
gcttcttcac 



tgtacatgac 
gaactgtctt 
aagttgcccc 
caaggtgaag 
acatgatatc 
gagaaacaac 
gtttttgtgc 
ttgcacgtgt 
gtgatgtatc 
cagcagaaag 
taacttcagc 
caacgtttgg 



accaactgac 
agcgtcgcta 
atcaaagact 
ctccataact 
gactggagtt 
ccctttgtta 
gatataaaca 
aaagatttta 
acgaacttca 
gtctttttca 
accgatacgg 
aatttcgcga 



acacggttat 
gccataccag 
ggtgttgcaa 
tgtccgatgt 
ccgtctggaa 
ccgtgacgac 
cgaacgagca 
acgtcacgaa 
cgtgatttat 
cctttaggtg 
ataataccca 
gtgatttctt 



<210> 17 

<211> 731 

<212> DNA 

<213> Streptococcus constellatus 



60 
120 
180 
240 
300 
3 60 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
730 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
727 



<400> 17 

agttgtcatc 

gtcaaacggc 

tgcttcacga 

tatgtggata 

attcatacgt 

aagataaggc 

tccggccatc 

catgttgaca 

gacaacccca 

atcaccgaaa 



aaccatgtgt 
tcgcccgtac 
acagtatccc 
ccaaggttgc 
gatggcaccc 
atatcctcaa 
ttatccccaa 
ccagattgca 
gcaccaccat 
attgcatgaa 



gcaatttaat 
gaccatcata 
aaaggtcatc 
gagcagccat 
caagtgggtt 
ctggaacgat 
cgcggatctt 
attcatcacc 
gtggtacacg 
gcaggcgttc 



catatacatg 
aagaatcgtc 
tgagcttgct 
accaaggtga 
caacatgatg 
acgggaaaca 
tcgtttttga 
gttcgcacga 
aagagatgtg 
ttcagcggat 



acaccgacag 
ttggcatcgc 
ccgtcaaata 
agctccataa 
tctactggtg 
acccctttat 
gcaatgtaaa 
gtaaagattt 
tcacgtactt 
aagtcttttt 



atacacggtt 
tatccatgcc 
ctggcgttgc 
cctgtccgat 
ttccgtctgg 
ttccgtggcg 
cacgcaccaa 
tcacatcacg 
cacgagattt 
cacctttcgg 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 



ACC^TGCGGATAATTCCCGTTTCGTCAAGGTCTCTCAiUVGCATMTTCACNGACGTTTGGAATT 
TCGCGCGTGATTTCTTCAGGTCCAAA 



<210> 19 
<211> 728 
<212> ADN 

<213> Streptococcus dysgalactiae 

TCTCATCAACCATGTGGTGGAGTTTAATCATGTACATGACACCAACGGATACACGGTTGTCAAA 
TGGTTCGCCAGTACGTCCATCATAAAGGACCGTCTTAGCATCGCTATCCATACCAGCTTCACGA 
ACAGTGTCCCAAAGGTCTTCTGATGAAGCCCCGTCAAAGACAGGTGTTGCAATGTGAATACCAA 
GATTACGAGCAGCCATACCAAGGTGAAGTTCCATAACCTGACCAATGTTCATCCGTGATGGCAC 
CCCAAGAGGG^TCAACATGATGTCAACTGGTGTTCCATCTGGAAGGTATGGCATGTCTTCAAp^ 
GGTACAATACGTGAAACGACACCCTTGTTTCCGTGACGACCAGCCATTTTATCTCCGACTTTGA 
TCTTACGTTTTTGAGCAATGTAAACACGCACAAGCATATTAACACCTGATTGCAATTCATCGCC 
GTTAGCGCGTGTAAAGATTTTCACATCACGAACGATACCATCACCACCGTGAGGTACACGAAGG 
GACGTATCACGAACTTCACGTGATTTATCTCCAAAGATGGCATGCAAGAGACGCTCTTCAGCAG 
AAAGGTCTTTTTCACCTTTAGGTGTGACTTTACCTACTAAGATGTCGCCTTCTTTAACCTCAGC 
ACCGATACGGATAATTCCCATTTCGTCAAGGTCTTTGAGCGCTTCTTCACCAACGTTTGGAATT 

TCGCGGGTGATTTCTTCAGGTCAA 



<210> 20 
<211> 728 
<212> ADN • 

<213> Streptococcus bovis 

TCTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTGATCATGTACATGATACCAACAGAGACACGATTATCAAA 
TGGTTCACCTGTACGACCGTCATAAAGAACTGTCTTAGCGTCGCTATCCATACCAGCTTCACGA 
ACAGTATCCCAAAGGTCTTCTGAAGTTGCCCCGTCAAAGACTGGAGTTGCAATGTGAATACCGA 
GGTTACGAGCTGCCATACCAAGGTGAAGTTCCATAACTTGTCCGATATTCATACGAGATGGCAC 
CCCAAGAGGGTTCAACATGATATCAACTGGAGTTCCGTCTGGAAGATATGGCATGTCTTCAACA 
GGAACGATACGAGAAACAACCCCTTTGTTTCCGTGACGACCGGCCATTTTATCTCCGACTTTGA 
TTTTACGTTTTTGTGCAATGTAAACACGAACGAGCATGTTGACACCTGATTGCAATTCATCACC 
GTTAGCACGTGTGAAGATTTTAACATCACGAACAACACCGTCTCCACCGTGTGGCACACGAAGT 
GATGTATCACGTACTTCACGAGATTTATCACCGAAGATTGCGTGAAGAAGGCGTTCTTCAGCAG 
AAAGGTCTTTTTCACCTTTAGGTGTTACTTTACCTACAAGGATATCACCTTCTTTAACTTCAGC 
ACCGATACGGATAATACCCATTTCGTCAAGGTCTTTAAGAGCTTCTTCACCAACGTTTGGAATT 

TCGCGAGTGATTTCTTCAGGTCAA 



<210> 21 
<211> 728 
<212> ADN 

<213> Streptococcus acidominimus 
TTGTCATCAACCATGTGGTGGAGCTTAATCATGTACATGACACC 

ATGGTTCACCAGTACGACCATCATAAAGAATCGTTTTAGCATCGCTGTCCATTCCTGCCTCTTT 
AACAGTTGACCAGAGATCCTCTGAGCTCGCACCATCGAAAACCGGTGTTGCGATATGGATACCC 
AAGTTACGAGCAGCCATACCCAAGTGCAGTTCCATAACCTGACCAATATTCATACGAGATGGCA 
CCCCAAGTGGGTTCAACATGATGTCAACTGGTGTTCCATCTGGAAGATATGGCATGTCTTCAAC 



cattt™^* t^t^T tgtcgccctc "tcacctca gcaccaatgc ggataattcc 660 
t?cagg?cca f ggtCtCtta gc ^tcttc cccaacgttt ggaatttcgc gcgtaatttc 720 

731 



ttcaggtcca a 

<210> 18 

<211> 730 

<212> DNA 

<213> Streptococcus anginosus 
<220> 

<221> misc_feature 

<222> (691).. (691) 

<223> n represente a, t, c, g ou i 

<400> 18 



t &C catgtg 9 t ^ agtttaatca tgtacatgac accaacggat acacggttgt 
S ^ SET aCgt CCatcataaa OBaccfftctt agcatcgcta tccaKccfg 
°""! gaaC ^Stcoc^ aggtcttctg atgaagcccc gtcaaagaca ggtgttgcaa 
? " aagatta <=ga gcagccatac caaggtgaag ttccataacc gaccaftgt 
tcatccgtga tggcacccca agagggttca acatgatgtc aactggtgtt ccatctcrcaa 
gtC " Caact ^acaatac gtgaaacgac accc??g?tt ccgSjac 
tlltllll^ atc tccgact ttgatcttac gtttttgagc aatgtaaaca cgcacaagca 
tgattgcaat tcatcgccgt tagcgcgtgt aaagattttc acatcacgaa 
t accaccgt 9 a ^tacacgaa gggacgtatc acgaacttca cgtgatt?*? 
S ? gcatgcaag agacgctctt cagcagaaag gtctttttca cct??agg?g 
tgactttacc tactaagatg tcgccttctt taacctcagc accgatacgg ataattlccJ 
cagg?caa ag gtCtttgagC ^tettcac caacgtttgg aat?tcgcgS gtgatttctc 



eke :k — s — - 

i S= =5= == s==s s 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 



"S" 1 ^ catgtggtgg ggtgatcatg taacatgaca ccaacggata cacgattatc 
aaatggctca ccagtacggc catcataaag gattggtctt agcatcgcta tccatgccag 
Ztt™ ggtt ^ cccaa ^catctg agctagcccc gtcaaatact ggtgttgcaa 

tgtgaatgcc aaggttgcga gcagccatac cgaggtgaag ctccataact tjaccaatat 
tcatacgaga tggcacccca agtgggttca acataatatc aactggtgtt ccatctccjaa 
gatacggcat atcctcaact ggaacaatgc gggaaacaac ccctcJgctt ccg^Sgtc 
S a atccccaaca cggattttcc gtttttgagc gatgtaaaca cgcaJcafca 
cSS^ agatt 5<=aat tcatcaccgt tcgcacgagt aaagattttc acatcacgga 480 
caccaaa^ aCca * catgt ^tacacgaa gggaagtatc acgtacttca cgagattcat S40 
tgcatgaagc aggcgttctt cagcagataa gtctttttca cct?tcggtg 600 
ttactttacc gacaagaatg tcgccttctt ttacctcagc accaatgcgg ataattcccc 660 
caggKaa gtCtCtCaaa ^-tcac ngacgtttgg aatttcgcg? gtgatttc?? ill 

730 

<210> 19 
<211> 728 
<212> DNA 

<213> Streptococcus dysgalactiae 
<400> 19 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 

caggtcaa ~ ~ — ' 3 ^^^^9 aaccccgcgg gtgatttctt 720 

728 

<210> 20 
<211> 728 
<212> DNA 

<213> Streptococcus bovis 
<400> 20 



60 
120 
180 
240 
300 
360 



# • 



TGGTACAATACGAGAAACGACACCCTTGTTACCGTGACGACCGGCCATCTTATCTCCGACCTTA 
ATCTTGCGTTTTTGAGCGATATACACACGTACCAGCATATTAACACCAGACTGTAGCTCATCAC 
CATTAGCACGCGTAAAGATTTTCACATCACGAACAACACCATCTGCACCGTGTGGCACACGTAG 
AGAGGTATCACGTACTTCACGTGATTTGTCACCGAAGATAGCATGCAAGAGACGCTCCTCAGCA 
GAAAGATCTTTTTCACCTTTTGGTGTCACCTTACCAACAAGAATATCGCCTTCTTTAACTTCTG 
CACCGATACGGATAATACCCATTTCGTCAAGGTCTTTGAGGGCTTCTTCACCAACGTTTGGAAT 

TTC ACGAGTAATTTC TTC AGGTC A 



<210> 22 
<211> 733 
<212> ADN 

<213> Streptococcus agalactiae 



<400> 22 

TGAGTTGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTGATCATGTACATGACACCAACTGACACACGGTTA 
TCGAATGGTTC ACCAGT ACGACC ATC ATAAAG AAC AGTCTTAGC ATCTGAATC CATACCTGC TT 
CTTGAACAGTTTCCCAAAGGTCTTCTGAAGAAGCCCCATCAAAGACTGGCGTTGCAATATGAAT 

ACCTAAATT ACGAGCAGCC ATACCTAAATGAAGCTC CATAACTTGTCC GATATTCATACGTGAT 
GGCACCCCAAGTGGGTTCAACATGATATCAACTGGCGTTCCATCTGGTAAGTAAGGCATATCTT 
CAACAGGAACAATACGTGAGACGACACCTTTGTTTCCGTGACGACCGGCCATCTTATCACCGAC 
TTTGATTTTACGTTTTTGAGCGATATAAACGCGGACAAGCATATTAACACCTGATTGCAATTCA 
TCACCATTTGCACGAGTAAAGATTTTAACGTCACGAACTACTCCATCGCCACCGTGAGGTACAC 
GTAGTGAAGTATC AC GAACTTC ACGTGATTTATCACC AAAAATGGC ATGC AAGAGACGTTC TTC 
AGCAGATAAGTCCTTTTCACCCTTAGGTGTTACCTTACCAACAAGAATGTCACCTTCTTTTACC 
TC AGC ACCAATGCGGATAATTCC C ATTTC ATC G AGATC ACGTAGTGAATCTTCAC CAAC ATTTT 
GGATTTCACGAGTAATTTCTTCAGGTCCA 



<210> 23 
<211> 714 
<212> ADN 

<213> Streptococcus difficilis 



<400> 23 

TTGTCATCAACCATGTGGTGAAGTTTGATCATGTACATGACACCAACTGACACACGGTTATCGA 
ATGGTTCACCAGTATGACCATCATAAAGAACAGTCTTAGCATCTGAATCCATACCTGCTTCTTG 
AACAGTTTCCCAAAGGTCTTCTGAAGAAGCCCCATCAAAGACTGGCGTTGCAATATGAATACCT 
AAATTACGAGCAGCCATACCTAAATGAAGCTCCATAACTTGTCCGATATTCATACGTGATGGCA 
CCCCAAGTGGGTTCAACATGATATCAACTGGCGTTCCATCTGGTAAATAAGGCATATCTTCAAC 
AGGAACAATACGTGAGACGACACCTTTGTTTCCGTGACGACCGGCCATCTTATCACCGACTTTG 
ATTTTACGTTTTTGAGCGATATAAACGCGGACAAGCATATTAACACCTGATTGCAATTCATCAC 
CATTTGCACGAGTAAAGATTTTAACGTCACGAACTACTCCATCGCCACCGTGAGGTACACGTAG 
TGAAGTATCACGAACTTCACGTGATTTATCACCAAAAATGGCATGCAAGAGACGTTCTTCAGCA 
GATAAGTCCTTTTCAC CC TTAGGCGTTAC CTTACC AAC AAGAATGTC ACCTTCTTTTACCTC AG 
CACCAATGCGGATAATTCCCATTTCATCGAGATCACGTAGTGAATCTTCACCAACATTTGGAAT 

TTCACGAGTA 



<210> 24 
<211> 728 
<212> ADN 

<213> Streptococcus intermedius 



<400> 24 

TGTCATCAACCATGTGGTGAAGCTTAATCATGTACATGACACCAACGGACACACGGTTATCAAA 
CGGTTCGCCAGTACGTCCATCATAAAGGATTGTCTTAGCATCGCTATCCATACCTGCTTCACGA 



cggccatttt 
tgttgacacc 
caacaccgtc 
caccgaagat 
ttactttacc 
tttcgtcaag 
caggtcaa 



atctccgact 
tgattgcaat 
tccaccgtgt 
tgcgtgaaga 
tacaaggata 
gtctttaaga 



ttgattttac 
tcatcaccgt 
ggcacacgaa 
aggcgttctt 
tcaccttctt 
gcttcttcac 



gtttttgtgc 
tagcacgtgt 
gtgatgtatc 
cagcagaaag 
taacttcagc 
caacgtttgg 



aatgtaaaca 
gaagatttta 
acgtacttca 
gtctttttca 
accgatacgg 
aatttcgcga 



cgaacgagca 
acatcacgaa 
cgagatttat 
cctttaggtg 
ataataccca 
gtgatttctt 



<210> 21 

<211> 728 

<212> DNA 

<213> Streptococcus acidominimus 



<400> 21 

ttgtcatcaa 

tcaaatggtt 

gcctctttaa 

atatggatac 

ttcatacgag 

agatatggca 

ccggccatct 

atattaacac 

acaacaccat 

tcaccgaaga 

gtcaccttac 

atttcgtcaa 

tcaggtca 



ccatgtggtg 
caccagtacg 
cagttgacca 
ccaagttacg 
atggcacccc 
tgtcttcaac 
tatctccgac 
cagactgtag 
ctgcaccgtg 
tagcatgcaa 
caacaagaat 
ggtctttgag 



gagcttaatc 
accatcataa 
gagatcctct 
agcagccata 
aagtgggttc 
tggtacaata 
cttaatcttg 
ctcatcacca 
tggcacacgt 
gagacgctcc 
atcgccttct 
ggcttcttca 



atgtacatga 
agaatcgttt 
gagctcgcac 
cccaagtgca 
aacatgatgt 
cgagaaacga 
cgtttttgag 
ttagcacgcg 
agagaggtat 
tcagcagaaa 
ttaacttctg 
ccaacgtttg 



caccaacaga 
tagcatcgct 
catcgaaaac 
gttccataac 
caactggtgt 
cacccttgtt 
cgatatacac 
taaagatttt 
cacgtacttc 
gatctttttc 
caccgatacg 
gaatttcacg 



cacacggtta 
gtccattcct 
cggtgttgcg 
ctgaccaata 
tccatctgga 
accgtgacga 
acgtaccagc 
cacatcacga 
acgtgatttg 
accttttggt 
gataataccc 
agtaatttct 



<210> 22 

<211> 733 

<212> DNA 

<213> Streptococcus agalactiae 



<400> 22 

tgagttgtca 

gttatcgaat 

acctgcttct 

tgcaatatga 

gatattcata 

tggtaagtaa 

acgaccggcc 

aagcatatta 

acgaactact 

tttatcacca 

aggtgttacc 

tcccatttca 

ttcttcaggt 



tcaaccatgt 
ggttcaccag 
tgaacagttt 
atacctaaat 
cgtgatggca 
ggcatatctt 
atcttatcac 
acacctgatt 
ccatcgccac 
aaaatggcat 
ttaccaacaa 
tcgagatcac 



ggtgaagttt 
tacgaccatc 
cccaaaggtc 
tacgagcagc 
ccccaagtgg 
caacaggaac 
cgactttgat 
gcaattcatc 
cgtgaggtac 
gcaagagacg 
gaatgtcacc 
gtagtgaatc 



gatcatgtac 
ataaagaaca 
ttctgaagaa 
catacctaaa 
gttcaacatg 
aatacgtgag 
tttacgtttt 
accatttgca 
acgtagtgaa 
ttcttcagca 
ttcttttacc 
ttcaccaaca 



atgacaccaa 
gtcttagcat 
gccccatcaa 
tgaagctcca 
atatcaactg 
acgacacctt 
tgagcgatat 
cgagtaaaga 
gtatcacgaa 
gataagtcct 
tcagcaccaa 
ttttggattt 



ctgacacacg 
ctgaatccat 
agactggcgt 
taacttgtcc 
gcgttccatc 
tgtttccgtg 
aaacgcggac 
ttttaacgtc 
cttcacgtga 
tttcaccctt 
tgcggataat 
cacgagtaat 



<210> 23 

<211> 714 

<212> DNA 

<213> Streptococcus difficilis 



<400> 23 

ttgtcatcaa 

tcgaatggtt 

gcttcttgaa 

atatgaatac 

ttcatacgtg 

aaataaggca 

ccggccatct 



ccatgtggtg 
caccagtatg 
cagtttccca 
ctaaattacg 
atggcacccc 
tatcttcaac 
tatcaccgac 



aagtttgatc 
accatcataa 
aaggtcttct 
agcagccata 
aagtgggttc 
aggaacaata 
tttgatttta 



atgtacatga 
agaacagtct 
gaagaagccc 
cctaaatgaa 
aacatgatat 
cgtgagacga 
cgtttttgag 



caccaactga 
tagcatctga 
catcaaagac 
gctccataac 
caactggcgt 
cacctttgtt 
cgatataaac 



cacacggtta 
atccatacct 
tggcgttgca 
ttgtccgata 
tccatctggt 
tccgtgacga 
gcggacaagc 



420 
480 
540 
600 
660 
720 
728 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
728 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
733 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 



ACGGTTTCCCAAAGATCATCTGAGCTAGCTCCGTCAAAGACTGGCGTTGCAATGTGGATACCAA 
GGTTGCGAGCAGCCATACCGAGGTGCAATTCCATAACTTGTCCGATATTCATACGTGACGGCAC 

cccaaSgg^ 

GGAACAATGCGGGAAACAACCCCTTTGTTTCCGTGGCGTCCGGCCATCTTATCTCCAACGCGGA 
TTTTCCGTTTTTGAGCGATATAAACACGTACCAACATGTTGACACCGGATTGCAA.TTCATCACC 
GTTCGCACGAGTAAAGATTTTTACATCACGGACAACACCTGCACCACCGTGTGGTACACGAAGG 
GAGGTATCACGCACTTCACGAGACTTATCACCAAAAATTGCATGAAGCAGGCGTTCTTCAGCGG 
ATAAATCTTTTTCACCTTTCGGCGTTACTTTACCGACAAGAATGTCGCCTTCTTTTACCTCAGC 
ACCAATGCGGATAATTCCCATCTCGTCAAGGTCTCTCAAAGCATCTTCCCCGACGTTTGGAATT 

TCGCGCGTGATTTCTTCAGGTCCA 



<210> 25 
<211> 728 
<212> ADN 

<213> Streptococcus egui 

TCTCATCAACCATGTGGTGAAGCTTAATCATATACATGACACCAACTGACACACGATTAT 

CAAACGGCTCACCAGTACGGCCATCATAAAGAACAGTCTTAGCATCGCTATCCATACCTG 

CTTCACGAACAGTTTCCCAAAGGTCCTCAGACGTAGCTCCGTCAAAGACCGGTGTTGCGA 

TATGGATACCCAAATTACGAGCAGCCATACCTAGGTGAAGCTCCATAACCTGTCCAATGT 

TCATACGAGACGGCACCCCAAGAGGGTTCAGCATGATGTCAACAGGGGTTCCGTCTGGCA 

GATATGGCATATCCTCAACCGGTACAATACGTGAGACGACACCCTTGTTACCATGACGCC 

CGGCCATTTTATCTCCGACCTTGATTTTACGCTTTTGAGCAATGTAAACACGCACCAGCA 

TATTAACACCTGATTGAAGCTCATCACCATTTGCGCGTGTAAAGATCTTCACATCACGTA 

CAATCCCGTCACCACCATGAGGAACACGTAACGAGGTATCACGAACCTCACGTGATTTAT 

CACCAAAGATAGCATGCAGGAGACGTTCTTCAGCAGAAAGGTCTTTTTCACCCTTAGGAG 

TTACCTTACCAACAAGAATATCGCCTTCCTTGACCTCTGCACCGATACGGATAATACCCA 

TTTCATCAAGGTCCTTGAGGGCTTCTTCACCAACGTTTGGCACTTCACGTGTGATTTCTT 

CAGGTCCA 



<210> 26 
<211> 718 
<212> ADN 

<213> Enter ococcus gallinarum 

TCATCAACCATGTGGGCCAATTTGATCATATACATGACACCTACGGAGATTCGACCATCAAATG 
GTTCTCCAGTACGGCCATCATACAAAACGGTTTTGGCGTCGCTAGCCATGCCGGCTTCTGCAAC 
TGTTGCCCAGACATCTTCATCGCTGGCACCATCAAAGACTGGTGTAGCCACGTGGATTCCTAAT 
TGGCGGGCAGCCATTCCTAAGTGTAATTCCAATACTTGTCCAATGTTCATCCGTGAAGGCACCC 
CTAATGGGTTCAACATGATATCAACTGGTGTACCGTCTGGTAAGAAAGGCATGTCTTCTTCTGG 
CATAATGCGAGAAACGACCCCTTTATTTCCGTGACGGCCGGCCATTTTATCCCCTTCATGGATT 
TTCCGTTTTTGAACGATATACACGCGAACGAGCATATTGACACCTGGTGACAATTCATCGCCAG 
CTTCGCGGGTAAAGATTTTCACATCATGGACGATTCCGCCACCAGCGTGAGGTACGCGCAGAGA 
AGTATCGCGGACTTCGCGGGCTTTTTCACCAAAGATTGCATGAAGCAAGCGTTCTTCTGCAGAT 
ASTTCCGTTACCCCTTYAKGCGTTACTTTACCAACCANCAGATCGCCATCTTTGACTTCCGCAN 
CAATGCGNNNNNNNNNNCTTNNNCAAANCNTTCAATGCGTCTTCCCGACATTCGGGATTCACGA 

GTGATTCTCAGTCA 



<210> 27 
<211> 727 
<212> ADN 

<213> Enterococcus casselif lavns 



atattaacac ctgattgcaa ttcatcacca tttgcacgag taaagatttt aacgtcacga 480 

actactccat cgccaccgtg aggtacacgt agtgaagtat cacgaacttc acgtgattta 540 

tcaccaaaaa tggcatgcaa gagacgttct tcagcagata agtccttttc acccttaggc 600 

gttaccttac caacaagaat gtcaccttct tttacctcag caccaatgcg gataattccc 660 

atttcatcga gatcacgtag tgaatcttca ccaacatttg gaatttcacg agta 714 

<210> 24 
<211> 728 
<212> DNA 

<213> Streptococcus intermedius 
<400> 24 

tgtcatcaac catgtggtga agcttaatca tgtacatgac accaacggac acacggttat 60 

caaacggttc gccagtacgt ccatcataaa ggattgtctt agcatcgcta tccatacctg 120 

cttcacgaac ggtttcccaa agatcatctg agctagctcc gtcaaagact ggcgttgcaa 180 

tgtggatacc aaggttgcga gcagccatac cgaggtgcaa ttccataact tgtccgatat 240 

tcatacgtga cggcacccca agaggattca acatgatatc aactggtgtc ccgtctggaa 300 

gatacggcat atcctcaact ggaacaatgc gggaaacaac ccctttgttt ccgtggcgtc 360 

cggccatctt atctccaacg cggattttcc gtttttgagc gatataaaca cgtaccaaca 420 

tgttgacacc ggattgcaat tcatcaccgt tcgcacgagt aaagattttt acatcacgga 480 

caacacctgc accaccgtgt ggtacacgaa gggaggtatc acgcacttca cgagacttat 540 

caccaaaaat tgcatgaagc aggcgttctt cagcggataa atctttttca cctttcggcg 600 

JS2£«f C gaCaagaatg tcgccttctt ttacctcagc accaatgcgg ataattccca 660 

caggtc ^tctctcaaa gcatcttccc cgacgtttgg aatttcgcgc gtgatttctt 720 



<210> 25 

<211> 728 

<212> DNA 

<213> Streptotoccus equi 

<400> 25 



™^f C Catgtggt ^ a agcttaatca tatacatgac accaactgac acacgattat 
caaacggctc accagtacgg ccatcataaa gaacagtctt agcatcgcta tccatacctg 
cttcacgaac agtttcccaa aggtcctcag acgtagctcc gtcaaagacc ggtgttgcga 
tatggatacc caaattacga gcagccatac ctaggtgaag ctccataacc tgtccaatgt 
™^ gaga Cggcacccca agagggttca gcatgatgtc aacaggggtt ccgtctggca 
gatatggcat atcctcaacc ggtacaatac gtgagacgac acccttgtta ccatgacJcS 
cggccatttt atctccgacc ttgattttac gcttttgagc aatgtaaaca cgcaSaJca 
tattaacacc tgattgaagc tcatcaccat ttgcgcgtgt aaagatcttc acatcacgta 
caatcccgtc accaccatga ggaacacgta acgaggtatc acgaacctca cgtgatttat 
caccaaagat agcatgcagg agacgttctt cagcagaaag gtctttttca cccttaggag 
tttcatcaaa SIS?*** tC f CCttC ^ tgacctctgc accgatacgg ataatacSc! 
caggtc ^cttgagg gcttcttcac caacgtttgg cacttcacgt gtgatttctt 



caggtcca 

<210> 26 

<211> 718 

<212> DNA 

<213> Enterococcus gallinarum 
<220> 

<221> mis c__f ea t ur e 

<222> (614) . . (670) 

<223> n represente a, t, c, g ou i 

<400> 26 



aataattn^ ^P^** "tgatcata tacatgacac ctacggagat tcgaccatca 
! cagtacggcc atcatacaaa acggttttgg cgtcgctagc catgccggct 
2S2 "gcccagac atcttcatcg ctggcaccat caaagactgg tgtagccacg 
tggattccta attggcgggc agccattcct aagtgtaatt ccaatacttg tccaatgttc 



728 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
728 



60 
120 
180 
240 



TGTCATCAACCATGTGGGCCAATTTGATCATGTACATGACACCAACGGAGATGCGGCCATCAAA 
TGGTTCGCCGGTACGTCCGTCGTAAAGCACTGTTTTGGCATCGCTGGCCATTCCTGCTTCAGCA 
ACCGTTGCCCAAACATCTTCATCGCTGGCTCCATCAAAGACTGGTGTTGCCACGTGAATGCCTA 
ATTGACGCGCAGCCATTCCTAAGTGTAACTCTAATACTTGTCCAATGTTCATCCGAGAAGGTAC 
CCCTAATGGGTTCAGCATGATATCGACTGGTGTGCCATCTGGTAAGAAAGGCATGTCTTCTTCT 
GGCATAATGCGAGAAACGACCCCTTTGTTTCCGTGACGTCCGGCCATTTTATCCCCTTCATGGA 
TTTTCCGTTTTTGAACGATATAAACGCGAACCAGCATGTTCACACCTGGTGACAATTCATCGCC 
AGCTTCGCGGGTAAAGATTTTGACATCGTGGACGATTCCGCCGCCGCCGTGAGGCACGCGTAGA 
GAAGTGTCACGCACTTCGCGGGCTTTTTCACCAAAGATTGCGTGCAACAAACGCTCTTCTGCTG 
AAAGTTCCGTTACCCCTTTTGGCGTGACTTTCCCAACAAGCAGATCGCCATCTTTGACTTCCGC 
ACCAATGCGGATAATGCCCATTTCGTCTAGGTCTTTCAACGCGTCTTCCCAACGTTCGGGATTT 

C GCGAGTGATTTCTTC AGGTC C A 



<210> 28 
<211> 721 
<212> ADN 

<213> Enterococcus saccharolyticus 

TGTCATCAACCATGTGGGCAAGTTTAATCATGTACATTACCCCAACAGAGATACGACCATCGAA 
TGGTTCACCCGTACGTCCGTCATAAAGAACAGTTTTCGCATCGCGCGCCATGCCCGCTTCGCGA 
ACTGTTTCCCATACGTCATCATCTGATGCACCATCAAATACTGGTGTAGCTACATGGATGCCTA 
ACTGACGTGCAGCCATCCCTAAGTGTAATTCCAATACTTGTCCGATGTTCATACGAGATGGTAC 
TCCTAGTGGGTTCAACATGATATCAACTGGTGTGCCGTCTGGTAAGAATGGCATGTCTTCTTCT 
GGCATAATGCGAGAGACAACCCCTTTGTTACCATGACGTCCCGCCATTTTATCTCCTTCGTGAA 
TCTTACGTTTTTGCACGATATAAACACGAACTAACATGTTCACACCTGGAGATAATTCGTCGCC 
TGCTTCACGGGTAAAGATTTTAACATCGTGAACGATACCGCCACCGCCGTGAGGAACACGTAAT 
GATGTATCACGTACTTCACGTGCTTTTTCACCGAAGATTGCGTGCAATAGACGTTCTTCTGCAG 
ATAATTCGGTTACCCCTTTAGGAGTGACTTTACCTACTAATAAGTCGCCATCTTGTACTTCGGC 
ACCGATACGGATAATACCCATTTCGTCTAAGTCTTTTAATGCGTCTTCCCCAACGTTAGGAATT 

TCGCGTGTATTCTTCAG 



<210> 29 
<211> 727 
<212> ADN 

<213> Enterococcus faecium 

TGTCATCAACCATGTGAGCAAGTTTGATCATGTACATCACACCGACAGACACACGTCCATCAAA 
TGGTTCACCTGTACGTCCGTCGTACAGAACAGTTTTCGCATCGCTGGCCATACCGGCTTCACGA 
ACTGTTTCCCATACGTCTTCATCACTTGCACCATCAAATACTGGCGTTGCTACGTGGATACCTA 
ACTGACGTGCAGCCATACCCAAGTGTAATTCCAATACTTGCCCGATGTTCATACGTGAAGGCAC 
CCCTAAAGGATTCAGCATGATATCGATTGGTGTTCCATCAGGTAGGAATGGCATATCTTCTTCC 
GGCATAATACGGGATACAACCCCTTTATTTCCGTGACGACCGGCCATTTTATCCCCTTCATGGA 
TTTTACGTTTTTGAACGATATAAACACGAACTAACATGTTTACGCCTGGTGACAATTCATCTCC 
AGCTTCACGAGTAAAGATTTTCACATCGTGAACGATACCGCCGCCGCCATGTGGTACACGTAAT 
GATGTATCGCGGACTTCACGAGCTTTTTCGCCAAAGATCGCATGCAATAGACGTTCTTCTGCAG 
ATAATTCTGTTACCCCTTTTGGCGTGACTTTCCCTACAAGCAAATCGCCATCTTGGACTTCTGC 
ACCAATACGGATGATACCCATTTCGTCTAAATCTTTTAATGCGTCTTCCCGACATTAGGGATTT 

CGCGTGTGATTTCTTCAGGTCCA 



atccgtgaag 
aaaggcatgt 
gccattttat 
ttgacacctg 
attccgccac 
ccaaagattg 
actttaccaa 
nnncaaancn 



gcacccctaa 
cttcttctgg 
ccccttcatg 
gtgacaattc 
caccgtgagg 
catgaagcaa 
ccancagatc 
ttcaatgcgt 



tgggttcaac 
cataatgcga 
gattttccgt 
atcgccagct 
tacgcgcaga 
gcgttcttct 
gccatctttg 
cttcccgaca 



atgatatcaa 
gaaacgaccc 
ttttgaacga 
tcgcgggtaa 
gaagtatcgc 
gcagatastt 
acttccgcan 
ttcgggattc 



ctggtgtacc 
ctttatttcc 
tatacacgcg 
agattttcac 
ggacttcgcg 
ccgttacccc 
caatgcgnnn 
acgagtgatt 



gtctggtaag 
gtgacggccg 
aacgagcata 
atcatggacg 
ggctttttca 
ttyakgcgtt 
nnnnnnnctt 
ctcagtca 



<210> 27 

<211> 727 

<212> DNA 

<213> Enterococcus casselif lavus 



<400> 27 

tgtcatcaac 

caaatggttc 

cttcagcaac 

cgtgaatgcc 

tcatccgaga 

agaaaggcat 

cggccatttt 

tgttcacacc 

cgattccgcc 

caccaaagat 

tgactttccc 

tttcgtctag 

aggtcca 



catgtgggcc 
gccggtacgt 
cgttgcccaa 
taattgacgc 
aggtacccct 
gtcttcttct 
atccccttca 
tggtgacaat 
gccgccgtga 
tgcgtgcaac 
aacaagcaga 
gtctttcaac 



aatttgatca 
ccgtcgtaaa 
acatcttcat 
gcagccattc 
aatgggttca 
ggcataatgc 
tggattttcc 
tcatcgccag 
ggcacgcgta 
aaacgctctt 
tcgccatctt 
gcgtcttccc 



tgtacatgac 
gcactgtttt 
cgctggctcc 
ctaagtgtaa 
gcatgatatc 
gagaaacgac 
gtttttgaac 
cttcgcgggt 
gagaagtgtc 
ctgctgaaag 
tgacttccgc 
aacgttcggg 



accaacggag 
ggcatcgctg 
atcaaagact 
ctctaatact 
gactggtgtg 
ccctttgttt 
gatataaacg 
aaagattttg 
acgcacttcg 
ttccgttacc 
accaatgcgg 
atttcgcgag 



atgcggccat 
gccattcctg 
ggtgttgcca 
tgtccaatgt 
ccatctggta 
ccgtgacgtc 
cgaaccagca 
acatcgtgga 

cgggcttttt 

ccttttggcg 
ataatgccca 
tgatttcttc 



<210> 28 

<211> 721 

<212> DNA 

<213> Enterococcus saccharolyticus 



<400> 28 

tgtcatcaac 

cgaatggttc 

cttcgcgaac 

catggatgcc 

tcatacgaga 

agaatggcat 

ccgccatttt 

tgttcacacc 

cgataccgcc 

caccgaagat 

tgactttacc 

tttcgtctaa 

g 



catgtgggca 
acccgtacgt 
tgtttcccat 
taactgacgt 
tggtactcct 
gtcttcttct 
atctccttcg 
tggagataat 
accgccgtga 
tgcgtgcaat 
tactaataag 
gtcttttaat 



agtttaatca 
ccgtcataaa 
acgtcatcat 
gcagccatcc 
agtgggttca 
ggcataatgc 
tgaatcttac 
tcgtcgcctg 
ggaacacgta 
agacgttctt 
tcgccatctt 
gcgtcttccc 



tgtacattac 
gaacagtttt 
ctgatgcacc 
ctaagtgtaa 
acatgatatc 
gagagacaac 
gtttttgcac 
cttcacgggt 
atgatgtatc 
ctgcagataa 
gtacttcggc 
caacgttagg 



cccaacagag 
cgcatcgcgc 
atcaaatact 
ttccaatact 
aactggtgtg 
ccctttgtta 
gatataaaca 
aaagatttta 
acgtacttca 
ttcggttacc 
accgatacgg 
aatttcgcgt 



atacgaccat 
gccatgcccg 
ggtgtagcta 
tgtccgatgt 
ccgtctggta 
ccatgacgtc 
cgaactaaca 
acatcgtgaa 
cgtgcttttt 
cctttaggag 
ataataccca 
gtattcttca 



<210> 29 

<211> 727 

<212> DNA 

<213> Enterococcus faecium 



<400> 29 

tgtcatcaac 

caaatggttc 

cttcacgaac 

cgtggatacc 

tcatacgtga 

ggaatggcat 



catgtgagca 
acctgtacgt 
tgtttcccat 
taactgacgt 
aggcacccct 
atcttcttcc 



agtttgatca 
ccgtcgtaca 
acgtcttcat 
gcagccatac 
aaaggattca 
ggcataatac 



tgtacatcac 
gaacagtttt 
cacttgcacc 
ccaagtgtaa 
gcatgatatc 
gggatacaac 



accgacagac 
cgcatcgctg 
atcaaatact 
ttccaatact 
gattggtgtt 
ccctttattt 



acacgtccat 
gccataccgg 
ggcgttgcta 
tgcccgatgt 
ccatcaggta 
ccgtgacgac 



300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
718 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
727 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
721 



60 
120 
180 
240 
300 
360 



<210> 30 
<211> 724 
<212> ADN 

<213> Enterococcus faecalis 

JotcmcLccatgtgggctaatttaatcatatacatgacaccaacggaaatacggttatcaaa 

TGGTTCACCTGTACGTCCATCGTAAAGAACTGTTTTAGCATCGCTAGCCATACCAGCTTCACGA 
ACAGTTTCCCAAACGTCTTCATCGGTTGCCCCATCGAAAACAGGTGTTGCGACGTGAATACCTA 
ATTGGCGAGCAGCCATACCTAAGTGTAATTCAAGTACTTGTCCGATATTCATACGAGAAGGTAC 
CCCTAATGGGTTCAACATGATATCAACAGGTGTTCCGTCAGGTAAGAATGGCATATCTTCTTCC 
GGCATAATACGGGAAA.CAACGCCTTTATTTCCGTGACGTCCCGCCATTTTATCTCCTTCGTGAA 
TTTTACGTTTTTGAACGATATAGACACGAACTAACATGTTGACACCTGGTGATAATTCATCGCC 
AGCTTCACGAGTAAAGATTTTCACATCATGAACGATACCGCCGCCACCGTGAGGTACACGGAGA 
GACGTATCACGAACTTCGCGGGCTTTTTCCCCGAAGATTGCGTGTAATAAACGTTCTTCTGCAG 
ATAATTCTGTGACCCCTTTAGGTGTGACTTTCCCAACTAGTAAGTCGCCATCTTGAACTTCAGC 
ACCAATGCGGATAATCCCCATTTCGTCTAAGTCTTTCAACGCGTCTTCCCAACGTTTGGAATTT 

CACGGGTATTTCTTCAGGTCA 



<210> 31 
<211> 570 
<212> ADN 

<213> Enterococcus avium 

GTCCATCATAAAGAACGGTCTTAGCATCTGCTGCCATACGAGCTTCACGAACTGTTTCCC 
AAACATCGCTATCTTGCGCACCATCGAAGACTGGTGTCGCAACATGGATACCTAGTTGGC 
GAGCCGCCATTCCCAAGTGTAATTCCAACACTTGTCCGATGTTCATCCGAGATGGCACAC 
CTAATGGGTTCAACATGATATCAACTGGCGTACCGTCTGGTAAGAAAGGCATGTCTTCTT 
CTGGCATAATGCGAGAAACGACCCCTTTATTTCCGTGACGGCCGGCCATTTTATCCCCTT 
CATGAATCTTACGTTTTTGCACGATGTACACGCGCACTAACATATTTACACCTGGAGATA 
ATTCATCGCCTGCTTCACGAGTAAAGATCTTCACATCGTGAACGATCCCGCCGCCACCAT 
GCGGTACACGAAGAGATGTATCACGAACTTCACGAGCCTTTTCACCAAAGATCGCATGCA 
ACAAACGTTCTTCAGCTGATAATTCTGTTACCCCTTTAGGAGTGACTTTACCAAGTAATA 

AATCACCATCATGAACTTCAGCACCAATAC 



<210> 32 
<211> 732 
<212> ADN 

<213> Abiotirophia defectiva 

GAAGTTGTCATCAACCATGTGGGCCAACTTAATCATGTACATAACCCCAACAGAGACTTTACGG 
TCAAATGGTTCACCGGTTCGACCATCATATAAGATAGTCTTAGCGTCAGCTTCTAAGCCGGCTT 
CCTTAACTGTTTCCCAGACATCTTCTTCACTAGCACCGTCAAAGACAGGTGTTGCAATCTTGAT 
GCCCATTTCGCGAGCAGCCATCCCCAAGTGTAACTCTAGGACTTGCCCGATGTTCATACGGGAT 
GGAACCCCTAATGGGTTCAACATGATATCAACTGGGGTACCATCTGGTAAGAATGGCATATCTT 
CTTCCGGCATGATAAGGGAGACAACCCCTTTGTTACCGTGACGACCGGCCATCTTATCCCCTTC 
ATTGATTTTACGTTTTTGTACGATGTAGACGCGGACTAGCTTGTTGACACCTGGTGCCAATTCG 
TCGCCAGCTTCGCGGGTAAAGATTTTAACGTCGTGGACAATCCCGCCCCCGCCGTGTGGCACAC 
GCAAGGAAGTATCACGTACTTCACGCGCCTTCTCACCGAAGATAGCATGGAGCAAGCGTTCTTC 
CGCAGACAACTCGGTCACACCrTTTGGTGTTACCTTACCAACTAAGATATCGCCGTCTTTTACT 
TCCGCCCCGATACAGATAATCCCGTCTTGGTCTAAGTACTTGAGGGCATCTTCGGACACGTTTG 

GAATTTCGCGTGTAATTTCTTCAGGTCA 



cggccatttt 
tgtttacgcc 
cgataccgcc 
cgccaaagat 
tgactttccc 
tttcgtctaa 
aggtcca 



atccccttca 
tggtgacaat 
gccgccatgt 
cgcatgcaat 
tacaagcaaa 
atcttttaat 



tggattttac 
tcatctccag 
ggtacacgta 
agacgttctt 
tcgccatctt 
gcgtcttccc 



gtttttgaac 
cttcacgagt 
atgatgtatc 
ctgcagataa 
ggacttctgc 
gacattaggg 



gatataaaca 
aaagattttc 
gcggacttca 
ttctgttacc 
accaatacgg 
atttcgcgtg 



cgaactaaca 
acatcgtgaa 
cgagcttttt 
ccttttggcg 
atgataccca 
tgatttcttc 



<210> 30 

<211> 725 

<212> DNA 

<213> Enterococcus faecal is 



<400> 30 

tgtcatcaac 

caaatggttc 

cttcacgaac 

cgtgaatacc 

tcatacgaga 

agaatggcat 

ccgccatttt 

tgttgacacc 

cgataccgcc 

ccccgaagat 

tgactttccc 

tttcgtctaa 

ggtca 



catgtgggct 
acctgtacgt 
agtttcccaa 
taattggcga 
aggtacccct 
atcttcttcc 
atctccttcg 
tggtgataat 
gccaccgtga 
tgcgtgtaat 
aactagtaag 
gtctttcaac 



aatttaatca 
ccatcgtaaa 
acgtcttcat 
gcagccatac 
aatgggttca 
ggcataatac 
tgaattttac 
tcatcgccag 
ggtacacgga 
aaacgttctt 
tcgccatctt 
gcgtcttccc 



tatacatgac 
gaactgtttt 
cggttgcccc 
ctaagtgtaa 
acatgatatc 
gggaaacaac 
gtttttgaac 
cttcacgagt 
gagacgtatc 
ctgcagataa 
gaacttcagc 
aacgtttgga 



accaacggaa 
agcatcgcta 
atcgaaaaca 
ttcaagtact 
aacaggtgtt 
ccctttattt 
gatatagaca 
aaagattttc 
acgaacttcg 
ttctgtgacc 
accaatgcgg 
atttcacggg 



atacggttat 
gccataccag 
ggtgttgcga 
tgtccgatat 
ccgtcaggta 
ccgtgacgtc 
cgaactaaca 
acatcatgaa 
cgggcttttt 
cctttaggtg 
ataatcccca 
tatttcttca 



<210> 31 

<211> 570 

<212> DNA 

<213> Enterococcus avium 



<400> 31 

gtccatcata 

aaacatcgct 

gagccgccat 

ctaatgggtt 

ctggcataat 

catgaatctt 

attcatcgcc 

gcggtacacg 

acaaacgttc 

aatcaccatc 



aagaacggtc 
atcttgcgca 
tcccaagtgt 
caacatgata 
gcgagaaacg 
acgtttttgc 
tgcttcacga 
aagagatgta 
ttcagctgat 
atgaacttca 



ttagcatctg 
ccatcgaaga 
aattccaaca 
tcaactggcg 
acccctttat 
acgatgtaca 
gtaaagatct 
tcacgaactt 
aattctgtta 
gcaccaatac 



ctgccatacg 
ctggtgtcgc 
cttgtccgat 
taccgtctgg 
ttccgtgacg 
cgcgcactaa 
tcacatcgtg 
cacgagcctt 
cccctttagg 



agcttcacga 
aacatggata 
gttcatccga 
taagaaaggc 
gccggccatt 
catatttaca 
aacgatcccg 
ttcaccaaag 
agtgacttta 



actgtttccc 
cctagttggc 
gatggcacac 
atgtcttctt 
ttatcccctt 
cctggagata 
ccgccaccat 
atcgcatgca 
ccaactaata 



<210> 32 

<211> 732 

<212> DNA 

<213> Abiotrophia defectiva 



<400> 32 

gaagttgtca 

acggtcaaat 

gccggcttcc 

tgcaatcttg 

gatgttcata 

tggtaagaat 

acgaccggcc 

tagcttgttg 

gtggacaatc 

cttctcaccg 



tcaaccatgt 
ggttcaccgg 
ttaactgttt 
atgcccattt 
cgggatggaa 
ggcatatctt 
atcttatccc 
acacctggtg 
ccgcccccgc 
aagatagcat 



gggccaactt 
ttcgaccatc 
cccagacatc 
cgcgagcagc 
cccctaatgg 
cttccggcat 
cttcattgat 
ccaattcgtc 
cgtgtggcac 
ggagcaagcg 



aatcatgtac 
atataagata 
ttcttcacta 
catccccaag 
gttcaacatg 
gataagggag 
tttacgtttt 
gccagcttcg 
acgcaaggaa 
ttcttccgca 



ataaccccaa 
gtcttagcgt 
gcaccgtcaa 
tgtaactcta 
atatcaactg 
acaacccctt 
tgtacgatgt 
cgggtaaaga 
gtatcacgta 
gacaactcgg 



cagagacttt 
cagcttctaa 
agacaggtgt 
ggacttgccc 
gggtaccatc 
tgttaccgtg 
agacgcggac 
ttttaacgtc 
cttcacgcgc 
tcacaccttt 



420 
480 
540 
600 
660 
720 
727 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
725 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
570 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 



<210> 33 
<211> 727 
<212> ADN 

<213> Gemella morbilorum 

TCTCATCAACCATGTGTGCAAGTTTATCATGTACATTACCCCTACAGATACACGGCTATCAAAT 
GGCTCACCTGTACGTCCGTCATAAAGAACTGTCTTAGCATCTTTAGCCATTCCAGCTTCCGCAA 
CTGTAGACCAAACATCTTCATCAGTAGCACCATCGAATACTGGTGTAGCTACGTGGATTCCAAG 
TTGTTTAGCAGCCATACCTAAGTGTAGCTCTAATACTTGTCCAATGTTCATACGAGATGGAACC 
CCAAGTGGGTTTAACATTACGTCAACTGGTGTACCATCTGGTAGGTAAGGCATATCTTCTTCTG 
GTAAGATATTTGAGATAACCCCTTTGTTACCGTGACGACCGGCCATTTTATCTCCTACACGAAT 
TTTACGTTTTTGGACGATAAATACACGAACAAGTTCATTTACACCGTTAGGTAATTCAGCACCA 
TCTTCACGTTTAAAGATTTTAACATCAGCAACTACTCCATCAGCACCGTGAGGTACACGTAATG 
AAGTATCACGTACTTCTTTAGATTTAGCTCCAAAGATAGCATATAATAATTTTTCTTCTGGAGT 
TTGTTCAGTTAATCCTTTCGGTGTAACTTTACCTACTAAAATATCTCCATCTTTAACTTCAGCC 
CCAATACGAATGATTCCTCGTGCATCTAAGTTTCTAAGTGCATTTTCACCCTACGTTTGGAATC 

TCACGAGTAATTTCTTCAGGTCA 



<210> 34 
<211> 726 
<212> ADN 

<213> Gemella haemolysans 

TGTCATCAACCATGTGTGCAAGTTTAATCATGTACATTACCCCTACAGATACACGGCTATCAAA 
TGGCTCACCTGTACGTCCGTCATAAAGAACTGTCTTAGCATCTTTAGCCATTCCAGCTTCCGCA 
ACTGTAGACCAAACATCTTCATCAGTAGCACCATCGAATACTGGTGTAGCTACGTGGATTCCAA 
GTTGTTTAGCAGCCATACCTAAGTGTAGCTCTAATACTTGTCCAATGTTCATACGAGATGGAAC 
CCCAAGTGGGTTTAACATTACGTCAACTGGTGTACCATCTGGTAGGTAAGGCATATCTTCTTCT 
GGTAAGATATTTGAGATAACCCCTTTGTTACCGTGACGACCGGCCATTTTATCTCCTACACGAA 
TTTTACGTTTTTGGACGATAAATACACGAACAAGTTCATTTACACCGTTAGGTAAT.TCAGCA.ee 
ATCTTCACGTTTAAAGATTTTAACATCAGCAACTACTCCATCAGCACCGTGAGGTACACGTAA.T 
GAAGTATCACGTACTTCTTTAGATTTAGCTCCAAAGATAGCATATAATAATTTTTCTTCTGGAG 
TTTGTTCAGTTAATCCTTTCGGTGTAACTTTACCTACTAAAATATCTCCATCTTTAACTTCAGC 
CCCAATACGAATGATTCCTCGTGCATCTAAGTTTCTAAGTGCATTTTCACCTACGTTTGGAATC 

TCACGAGTATTCTTCAGGTCCA 



<210> 35 
<211> 719 
<212> ADN 

<213> Granulicatella adjacens 

CATCAACCATGTGAGCAAGTTTGATCATGTACATAACCCCTACTGACACACGGTTATCGAATGG 
TTCCCCTGTACGTCCATCATATAGAATTGTTTTCGCATCACGAGCCATACCCGCTTCTGCAACA 
GTTCCCCATACGTCTTCATCTTGCGCACCATCGAATACTGGTGTTGCGATGTAAATACCTAATT 
CACGAGCAGCCATCCCTAAGTGTAACTCTAACACTTGTCCGATGTTCATACGTGAAGGTACCCC 
TAATGGGTTTAACATGATGTCAACTGGTGTTCCATCTGGTAAGAATGGCATATCTTCTTCCGGC 
ATAATACGGGAAACAACCCCTTTATTACCGTGACGTCCGGCCATCTTATCCCCTTCATTGATTT 
TACGTTTTTGTACAATATATACACGAACTAATTTGTTTACGCCAGGTGCTAATTCATCACCTGC 
TGCACGTGTGAATACACGTACATCACGGACAATACCGCCACCGCCGTGAGGTACACGTAGAGAT 
GTGTCACGAACTTCACGAGCTTTTTCACCGAAGATTGCGTGTAATAAACGTTCCTCTGGTGATT 
GTTCTGTTAACCCTTTAGGAGTTACTTTACCAACTAAGATGTCACCATCTTTAACTTCGGCACC 
GATACGAATAATTCCGTCTGCGTCTAGGTTCTTCAATGCGTCTTCCCAACGTTTGGAATCTCAC 

GAGTAATTCTTCAGG 



m • 



tggtgttacc ttaccaacta agatatcgcc gtcttttact tccgccccga tacagataat 
cccgtcttgg tctaagtact tgagggcatc ttcggacacg tttggaattt cgcgtgtaat 
ttcttcaggt ca 

<210> 33 

<211> 727 

<212> DNA 

<213> Gemella morbilorum 



660 
720 
732 



<400> 33 

tgtcatcaac 

aaatggctca 

ttccgcaact 

gtggattcca 

catacgagat 

gtaaggcata 

ggccatttta 

atttacaccg 

tactccatca 

tccaaagata 

aactttacct 

tgcatctaag 

caggtca 



catgtgtgca 
cctgtacgtc 
gtagaccaaa 
agttgtttag 
ggaaccccaa 
tcttcttctg 
tctcctacac 
ttaggtaatt 
gcaccgtgag 
gcatataata 
actaaaatat 
tttctaagtg 



agtttatcat 
cgtcataaag 
catcttcatc 
cagccatacc 
gtgggtttaa 
gtaagatatt 
gaattttacg 
cagcaccatc 
gtacacgtaa 
atttttcttc 
ctccatcttt 
cattttcacc 



gtacattacc 
aactgtctta 
agtagcacca 
taagtgtagc 
cattacgtca 
tgagataacc 
tttttggacg 
ttcacgttta 
tgaagtatca 
tggagtttgt 
aacttcagcc 
ctacgtttgg 



cctacagata 
gcatctttag 
tcgaatactg 
tctaatactt 
actggtgtac 
cctttgttac 
ataaatacac 
aagattttaa 
cgtacttctt 
tcagttaatc 
ccaatacgaa 
aatctcacga 



cacggctatc 
ccattccagc 
gtgtagctac 
gtccaatgtt 
catctggtag 
cgtgacgacc 
gaacaagttc 
catcagcaac 
tagatttagc 
ctttcggtgt 
tgattcctcg 
gtaatttctt 



<210> 34 
<211> 726 
<212> DNA 

<213> Gemella haemolysans 
<400> 34 

tgtcatcaac catgtgtgca agtttaatca tgtacattac ccctacagat acacggctat 
caaatggctc acctgtacgt ccgtcataaa gaactgtctt agcatcttta gccattccag 



cttccgcaac 
cgtggattcc 
tcatacgaga 
ggtaaggcat 
cggccatttt 
catttacacc 
ctactccatc 
ctccaaagat 
taactttacc 
gtgcatctaa 
ggtcca 



tgtagaccaa 
aagttgttta 
tggaacccca 
atcttcttct 
atctcctaca 
gttaggtaat 
agcaccgtga 
agcatataat 
tactaaaata 
gtttctaagt 



acatcttcat 
gcagccatac 
agtgggttta 
ggtaagatat 
cgaattttac 
tcagcaccat 
ggtacacgta 
aatttttctt 
tctccatctt 
gcattttcac 



cagtagcacc 
ctaagtgtag 
acattacgtc 
ttgagataac 
gtttttggac 
cttcacgttt 
atgaagtatc 
ctggagtttg 
taacttcagc 
ctacgtttgg 



atcgaatact 
ctctaatact 
aactggtgta 
ccctttgtta 
gataaataca 
aaagatttta 
acgtacttct 
ttcagttaat 
cccaatacga 
aatctcacga 



ggtgtagcta 
tgtccaatgt 
ccatctggta 
ccgtgacgac 
cgaacaagtt 
acatcagcaa 
ttagatttag 
cctttcggtg 
atgattcctc 
gtattcttca 



<210> 35 

<211> 719 

<212> DNA 

<213> Gramilicatella adjacens 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
727 



60 
120 

180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
726 



<400> 35 

catcaaccat 

atggttcccc 

ctgcaacagt 

aaatacctaa 

tacgtgaagg 

atggcatatc 

ccatcttatc 

ttacgccagg 

taccgccacc 

cgaagattgc 



gtgagcaagt 
tgtacgtcca 
tccccatacg 
ttcacgagca 
tacccctaat 
ttcttccggc 
cccttcattg 
tgctaattca 
gccgtgaggt 
gtgtaataaa 



ttgatcatgt 
tcatatagaa 
tcttcatctt 
gccatcccta 
gggtttaaca 
ataatacggg 
attttacgtt 
tcacctgctg 
acacgtagag 
cgttcctctg 



acataacccc 
ttgttttcgc 
gcgcaccatc 
agtgtaactc 
tgatgtcaac 
aaacaacccc 
tttgtacaat 
cacgtgtgaa 
atgtgtcacg 
gtgattgttc 



tactgacaca 
atcacgagcc 
gaatactggt 
taacacttgt 
tggtgttcca 
tttattaccg 
atatacacga 
tacacgtaca 
aacttcacga 
tgttaaccct 



cggttatcga 
atacccgctt 
gttgcgatgt 
ccgatgttca 
tctggtaaga 
tgacgtccgg 
actaatttgt 
tcacggacaa 
gctttttcac 
ttaggagtta 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 



17 



<210> 36 
<211> 21 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence : amorce 

<400> 36 

AGACGGAC CTTCTATGGAAAA 



<210> 37 
<211> 20 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 37 

GGACACATACGACCATAGTG 



<210> 38 
<211> 21 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 38 

GTTGTAACCTTCCCAWGTCAT 



<210> 39 
<211> 20 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence artificielle: amorce 



<400> 39 

GTCTTCWTGGGYGATTTCCC 



<210> 40 
<211> 20 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence artificielle: amorce 




660 
719 



<210> 36 
<211> 21 
<212> DNA 



<213> amorce 



<400> 



36 



agacggacct tctatggaaa a 

<210> 37 

<211> 20 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 37 

ggacacatac gaccatagtg 

<210> 38 

<211> 21 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 38 

gttgtaacct tcccawgtca t 

<210> 39 

<211> 20 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 39 

gtcttcwtgg gygatttccc 



<210> 40 

<211> 21 

<212> DNA 

<213> amorce 

<220> 

<221> mis c_f eature 

<222> (8) . . (8) 

<223> n represente i 

<400> 40 

accgtggngc wtggttrgaa t 

<210> 41 

<211> 20 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 41 

aaccaattcc gyatyggtyt 

<210> 42 

<211> 20 

<212> DNA 

<213> amorce 
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<400> 40 

AC CGTGGI GCWTGGTTRG AAT 



<210> 41 
<211> 20 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence artificielle: amorce 



<400> 41 

AACCAATTCCGYATYGGTYT 



<210> 42 
<211> 20 
<212> ADN 
<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence artificielle: amorce 



<400> 42 

AGIGGGTTTAACATGATGTC 



<210> 43 
<211> 20 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence artificielle: amorce 



<400> .43 

AGIGCCCAAACCTCCATCTC 



<210> 44 
<211> 21 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence artificielle: amorce 



<400> 44 

CTCCAAG TGAAC AGATGTGTA 



<220> 

<221> misc^feature 

<222> (3) . . (3) 

<223> n represente i 

<400> 42 

agngggttta acatgatgtc 20 

<210> 43 

<211> 20 

<212> DNA 

<213> amorce 

<220> 

<221> misc^feature 

<222> (3) . . (3) 

<223> n represente i 

<400> 43 

agngcccaaa cctccatctc 20 

<210> 44 

<211> 21 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 44 

ctccaagtga acagatgtgt a 21 

<210> 45 

<211> 26 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 45 

ttaccaaact taattgagat tcaaac 26 

<210> 46 

<211> 22 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 46 

agtatttatg ggtgatttcc ca 22 

<210> 47 

<211> 26 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 47 

ggacgttata aaatcaacaa aaaatt 26 

<210> 48 

<211> 23 

<212> DNA 

<213> amorce 



<400> 48 

agttataacc atcccaagtc atg 



23 
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<210> 45 
<211> 26 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 



<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 45 

TTACCAAACTTAATTGAGATTCAAAC 



<210> 46 
<211> 22 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 46 

AGTATTTATGGGTGATTTCCCA 



<210> 47 
<211> 26 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 47 

GGACGTTATAAAATCAACAAAAAATT 



<210> 48, 
<211>. 23 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 48 

AGTTATAACCATCCCAAGTCATG 



<210> 49 
<211> 23 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 



<400> 49 

TGAAGTTTATCATCAACCATGTG 




<210> 49 

<211> 23 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 49 

tgaagtttat catcaaccat gtg 

<210> 50 

<211> 18 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 50 

cccaaaacgt tgtccacc 

<210> 51 

<211> 20 

<212> DNA 

<213> amorce 

<400> 51 

aaccaagcyc ggttaggrat 

<210> 52 

<211> 25 

<212> DNA 

<213> amorce 

<220> 

<221> misc_f eature 

<222> (15).. (15) 

<223> n represente i 



<400> 52 

atgttgaacc cactnggggt gccat 
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<210> 50 
<211> 18 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 50 

CCCAAAACGTTGTCCACC 



<210> 51 
<211> 20 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce 
<400> 51 

AACCAAGCYCGGTTAGGRAT 



<210> 52 
<211> 25 
<212> ADN 

<213> Sequence artificielle 

<223> Description de la sequence artificielle: amorce' 



<400> 52 

ATGTTGAACCCACTIGGGGTGCCAT 
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